Group 2 

SEQ 1 from 54-05A application (10/613,053) against SEQ 87 (nucleotides 164,311- 
174,022) from Brown Patent No. 2 (7,314,971) 



Score = 1.506e+04 bits (7830), Expect = 0.0 
Identities = 7849/7856 (99%), Gaps = 1/7856 (0 
Strand=Plus /Minus 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
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AGATCTATGTAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACCCAGATTTATGAAAATTATCCATAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGATCTATGTAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACCCAGATTTATGAAAATTATCCATAA 

ATTTATATAATTTTATGAATAATTTATCATTTATTTGGGTAAATTTCATAAATATGAAAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTTATATAATTTTATGAATAATTTATCATTTATTTGGGTAAATTTCATAAATATGAAAG 



TTTCTTTTATGGGTCAAAAT' 



TCTGGATTTACCCAAGGGTTCCG 



TTTCTTTTATGGGTCAAAATGTATAATTTATTCGGATTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCG 

GATTTACCCAAGGATTCCAGATTTAGGATTCATGGTTTAGAGTTTAGGAGTTTATGTTTA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GATTTACCCAAGGATTCCAGATTTAGGATTCATGGTTTAGAGTTTAGGAGTTTATGTTTA 

GTGTTTTGTTGATGATTTTAAATATTTAAGATAAGAAGTTTATGCGAGAGAATTTGGTCA 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTGTTTTGTTGATGATTTTAAATATTTAAGATAAGAAGTTTATGCGAGAGAATTTGGTCA 

AACTCAGGTTGAGTCTTAACTTCTTAAGACATAAAAATCACTAGATACTTGACATGGAGG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AACTCAGGTTGAGTCTTAACTTCTTAAGACATAAAAATCACTAGATACTTGACATGGAGG 

CACCAAATTATCCTATATTTTTTGGACTTAATCTTGGTGTACCCCTAGAGTAAACCTTAA 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CACCAAATTATCCTATATTTTTTGGACTTAATCTTGGTGTACCCCTAGAGTAAACCTTAA 

GGTTCACCAACCAATAGAAATCACTCATTTCACAGTTGATATCTTTTAAAAAAGTAAACA 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGTTCACCAACCAATAGAAATCACTCATTTCACAGTTGATATCTTTTAAAAAAGTAAACA 

AAATATTGTCGAGTTATATTACATTTTTAAAATAAAAATATTAAAAAATAAAAATAATAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAATATTGTCGAGTTATATTACATTTTTAAAATAAAAATATTAAAAAATAAAAATAATAA 

TATATGCAAAAAAAAAGATTTTTTAAAAAGATTTTAATTTCGTCAACAAAACACTAAACT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATATGCAAAAAAAAAGATTTTTTAAAAAGATTTTAATTTCGTCAACAAAACACTAAACT 

CTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGGATAAATACTAAACCCTAAATTAAAAACATTAAAC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGGATAAATACTAAACCCTAAATTAAAAACATTAAAC 
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Group 2 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



CATAATAGTATTTTTAAGATTTAATGTTTTAGTGTTTAGTGTTTTTGATTTAGAATTTAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CATAATAGTATTTTTAAGATTTAATGTTTTAGTGTTTAGTGTTTTTGATTTAGAATTTAG 

GATTATCCAAGTGTTTATGATTTATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GATTATCCAAGTGTTTATGATTTATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGG 

TTTAGAGTTTAAAATTATCCAAGGGTCTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTAGAGTTTAAAATTATCCAAGGGTCTATGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATT 



Query 1539 TAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAAGGGTT 1598 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 8 872 TAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAAGGGTT 8 813 



Query 1599 TAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGTTTTTTGA 1658 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8812 TAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGTTTTTTGA 8753 

Query 1659 CGATATTAAAAATAGTTTTCAAAAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTTTTTTTAT 1718 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8752 CGATATTAAAAATAGTTTTCAAAAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTTTTTTTAT 8 6 93 

Query 1719 ATTTTATTTATTTTAAAAACATAATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTTTAAAAAA 177 8 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8 6 92 ATTTTATTTATTTTAAAAACATAATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTTTAAAAAA 8 633 

Query 177 9 AATATTAATTATGAAATACTTGATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTCACTCTAG 1838 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8 632 AATATTAATTATGAAATACTTGATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTCACTCTAG 857 3 

Query 183 9 GGGTGAACCTAAGGATAACTCTATTTTTTGGGGTGAAATAGCACTATAGCGGATATCTTT 18 98 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8572 GGGTGAACCTAAGGATAACTCTATTTTTTGGGGTGAAATAGCACTATAGCGGATATCTTT 8513 

Query 1899 TTCAATAGATTATAAGCACGGCTCTACCTATGACTAATCAAGAACTTGGGATGATTGGAA 1958 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8512 TTCAATAGATTATAAGCACGGCTCTACCTATGACTAGTCAAGAACTTGGGATGATTGGAA 8453 

Query 195 9 ATCTGCAGGTTGTACTCAATATGGGATTATATTGGTTCTAACAAGTAGATATGATCCTTG 2018 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8452 ATCTGCAGGTTGTACTCAATATGGGATTATATTGGTTCTAACAAGTAGATATGATCCTTG 8393 

Query 2019 AAAATTAAAGTTATTAGATCAGTTCATCGTGAAAGGTGTAGGGTTTGTCATTTTATTAAC 2 07 8 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8392 AAAATTAAAGTTATTAGATCAGTTCATCGTGAAAGGTGTAGGGTTTGTCATTTTATTAAC 8333 

Query 2 07 9 AAATTTGTCATTTCATTAACAATTTTTGTCATTTTATAAACATGAAAATTATAACGAATG 2138 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8332 AAATTTGTCATTTCATTAACAATTTTTGTCATTTTATAAACATGAAAATTATAACGAATG 8273 



2 



Group 2 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



CACTTTGCTGCCAGATCCCAATTTGTCATTTTATTTTTGGGAAAAAAATGTAGCATTTCG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CACTTTGCTGCCAGATCCCAATTTGTCATTTTATTTTTGGGAAAAAAATGTAGCATTTCG 

TGAGTGTTTCTATTTTTGGCAAAAACAAAAAGTGTGAGATCAATTTTGACCAAAAAAAAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGAGTGTTTCTATTTTTGGCAAAAACAAAAAGTGTGAGATCAATTTTGACCAAAAAAAAA 

TGTAAGATTCACGTAGGTTTCCAAATTTATTAAATTTACCCAACTATATTAAAATTAAAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGTAAGATTCACGTAGGTTTCCAAATTTATTAAATTTACCCAACTATATTAAAATTAAAT 



Query 2319 GTAGACAAATTTGTTTTCCTGCCATTTTGGCAAAAAATGAAGGATCTATGAAGGTTTCCA 2378 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 8092 GTAGACAAATTTGTTTTCCTGCCATTTTGGCAAAAAATGAAGGATCTATGAAGGTTTCCA 8033 



Query 237 9 AGTTTATTAAATTTACTCAGATTTATGATAATTATCCATAAATTTACATAATTTTATGAA 2438 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8 032 AGTTTATTAAATTTACTCAGATTTATGATAATTATCCATAAATTTACATAATTTTATGAA 7 97 3 

Query 243 9 TTATCATTTATTTGGGTAGATTTCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGAGTCAAAATGTA 24 98 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 972 TTATCATTTATTTGGGTAGATTTCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGAGTCAAAATGTA 7 913 

Query 2499 TAATTTATTGGGTAACTTTCATAAATTTTAGAATTTACATCGATTTTATATTAATTCGTA 2558 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 912 TAATTTATTGGGTAACTTTCATAAATTTTAGAATTTACATCGATTTTATATTAATTCGTA 7 853 

Query 255 9 TAGATTTATGTTGACTTTATATATGAAAAAATATGTATTATATTAAAAGTAGTTGCTCAT 2 618 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 852 TAGATTTATGTTGACTTTATATATGAAAAAATATGTATTATATTAAAAGTAGTTGCTCAT 77 93 

Query 2619 ATATGATTTTTAAATATTAAATATGATCCAAAAGTTTAATGAATAAAGAATGTTTATGGA 2678 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 7 92 ATATGATTTTTAAATATTAAATATGATCCAAAAGTTTAATGAATAAAGAATGTTTATGGG 7 7 33 

Query 2 67 9 ATTTACAAAAGTTAGTTGTTAAAAGTTAGTGGGAAAAAAATTATTTTTTATAGGCAAAGT 2738 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 7 32 ATTTACAAAAGTTAGTTGTTAAAAGTTAGTGGGAAAAAAATTATTTTTTATAGGCAAAGT 7 67 3 

Query 273 9 GGATTTTGGGTCCCACGAAATTACTTTTCCAACTTGCCAAGTTTAATAGGCAAAAAGGTT 27 98 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 672 GGATTTTGGGTCCCACGAAATTACTTTTCCAACTTGCCAAGTTTAATAGGCAAAAAGGTT 7 613 

Query 27 9 9 AAAAATGTCATAAATTTATTCTCTCTCTACTAGGTTGCCCAATTGCCTAATATAAACTTG 2 858 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I II 

Sbjct 7 612 AAAAATGTCATAAATTTATTCTCTCTCTACTAGGTTGCCCAATTGCCTAATATAAATTTG 7553 

Query 2 85 9 AGGTGGCCTATTTTTCTAATTCAAACTTAAAAGTTGCCCTTTCCCCTAATTGACCCATAA 2 918 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7552 AGGTGGCCTATTTTCCTAATTCAAACTTAAAAGTTGCCCTTTCCCCTAATTGACCCATAA 74 93 



3 



Group 2 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



AAGAATGAAAGACATTTTTCTTTTCCAAATTACAATCCCTAGATAATTTTATTTTGTAGG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAGAATGAAAGACATTTTTCTTTTCCAAATTACAATCCCTAGATAATTTTATTTTGTAGG 

TGCATTCCATCGGTTATGATTACAGAATAGCTACGCTTCTCTATTGATTCTTATTGCGCC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGCATTCCATCGGTTATGATTACAGAATAGCTACGCTTCTCTATTGATTCTTATTGCGCC 

GTTGGTGACGTTTTCCATGGAATCAAGTAGTGTTTTATCTCCTATCACTAACAACATATT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTTGGTGACGTTTTCCATGGAATCAAGTAGTGTTTTATCTCCTATCACTAACAACATATT 



Query 3099 CATAGATTTTGTTTATCACTTGTTCTGTGTTCCTGATCATATACTTGACTCAGTTTCTGT 3158 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7312 CATAGATTTTGTTTATCACTTGTTCTGTGTTCCTGATCATATACTTGACTCAGTTTCTGT 7253 

Query 3159 GATTTCATCAAGTTTTTGAGAACAGAAGAAGCAAAAAAGAAAACGAGCAGAGCTGCTCTT 3218 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 2 52 GATTTCATCAAGTTTTTGAGAACAGAAGAAGCAAAAAAGAAAACGAGCAGAGCTGCTCTT 7193 

Query 3219 ACAATGTTTTAACCGTGAGTGATAAATTTATTTACATAAAAGTATTTTAAAAATAGATTT 3278 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7192 ACAATGTTTTAACCGTGAGTGATAAATTTATTTACATAAAAGTATTTTAAAAATAGATTT 7133 

Query 327 9 AATCAACCAATTTAATATATTATTTTATATTTAGTTCATTTTTTTTTGACATCTTTTATA 3338 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7132 AATCAACCAATTTAATATATTATTTTATATTTAGTTCATTTTTTTTTGACATCTTTTATA 7073 

Query 3339 TTTAGTTTAGAACACCTCTATTTGAGTACAACATAGATTATAATGATAAATTTATAAAAT 3398 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 072 TTTAGTTTAGAACACCTCTATTTGAGTACAACATAGATTATAATGATAAATTTATAAAAT 7 013 

Query 3399 AGCATAATTTTTTATTTTCATTGTTTTATGATAAAATTCTAAATAACAATAATTATAATA 3458 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7012 AGCATAATTTTTTATTTTCATTGTTTTATGATAAAATTCTAAATAACAATAATTATAATA 6953 

Query 3459 TTATTATATTACTAATTGCAAAAATTAATTAATACATTATTTTATAATAAATATTTAAAA 3518 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6 952 TTATTATATTACTAATTGCAAAAATTAATTAATACATTATTTTATAATAAATATTTAAAA 68 93 

Query 3519 CGTTGGGTAGGATTTTGTTAGATTTTTTTCAACAAATTTTGTTATAGCTAAAATAAAATT 3578 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 68 92 CGTTGGGTAGGATTTTGTTAGATTTTTTTCAACAAATTTTGTTATAGCTAAAATAAAATT 6833 

Query 3579 CAAATGTATTGTTAAAATTGATTTTTTTTTTTTTTGATTATTAAGATTTAATATAAATAA 3638 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I 

Sbjct 6832 CAAATGTATTGTTAAAATTGATTTTTTTTTTTTTTGATTATTAAGATTTAATATAAATAA 6773 

Query 3639 ACATATATGTCATATTAAATATTTAACTAAGTGGTCCTAATCTTTGAACTAGGGGTGGGC 3698 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 67 7 2 ACATATATGTCATATTAAATATTTAACTAAGTGGTCCTAATCTTTGAACTAGGGGTGGGC 6713 



4 



Group 2 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



GTTCGGGTACCTATTCGGGTTTCGGTTCGAGTCTATTCGGATTTCGGATTTTTGGGGTCA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTTCGGGTACCTATTCGGGTTTCGGTTCGAGTCTATTCGGATTTCGGATTTTTGGGGTCA 

AAGATTTTAGCCCCATTCGGTTATTTCTAAATTACGGTTCGGGTTCGGTTCGGATCCTTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAGATTTTAGCCCCATTCGGTTATTTCTAAATTACGGTTCGGGTTCGGTTCGGATCCTTG 

CGGATTCGGTTCGGGTTCGGATAACCCGTTTAAATTATTTTCAAAATTTTAAAATTTCAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CGGATTCGGTTCGGGTTCGGATAACCCGTTTAAATTATTTTCAAAATTTTAAAATTTCAT 



Query 3879 TATATATTTTAAACTTTTCGAAATTTGTAAACAAAATAATATATTACATATAAATTTCAA 3938 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6532 TATATATTTTAAACTTTTCGAAATTTGTAAACAAAATAATATATTACATATAAATTTCAA 6473 



Query 3939 TAATATGTGTCGAAGTACCAAAACTTAACATGTAAATTGGTTTGATTTGGATATTTGGAT 3998 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 64 7 2 TAATATGTGTCGAAGTACCAAAACTTAACATGTAAATTGGTTTGATTTGGATATTTGGAT 6413 

Query 3999 AGAAAATCAATCATATTTTATATATTTTTGGTGTTTTGAGTATGCTTTAACTATTTATAC 4 058 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6412 AGAAAATCAATCATATTTTATATATTTTTGGTGTTTTGAGTATGCTTTAACTATTTATAC 6353 

Query 4 05 9 ATGTACTTTTTAATGTTTTTATATATTTTCTAGTATTTTGAACAATTTAAAAGTATTATA 4118 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6352 ATGTACTTTTTAATGTTTTTATATATTTTCTAGTATTTTGAACAATTTAAAAGTATTATA 62 93 

Query 4119 TATATTTTAGATGCTTTTTAATATATATTCAATCTAAAAATAGTTAAATATATATGTATA 417 8 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 62 92 TATATTTTAGATGCTTTTTAATATATATTCAATCTAAAAATAGTTAAATATATATGTATA 6233 

Query 4179 TTAATCTATTTCGGATACATTCGGATATCCAAAATATTTTGGTTCGGATCGGGTTCGGTT 4238 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6232 TTAATCTATTTCGGATACATTCGGATATCCAAAATATTTTGGTTCGGATCGGGTTCGGTT 6173 

Query 423 9 TTGGTTCTTTAAATACCAAAAATTTAAACCTATTCGGATATTCAATTAATTTCGGTTCGG 42 98 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6172 TTGGTTCTTTAAATACCAAAAATTTAAACCTATTCGGATATTCAATTAATTTCGGTTCGG 6113 

Query 4299 ATTTGGTATTACTTTTGCAGATCGGATTCGGTTCGGTTCTTTGGATTCAGTTTTTTTGTC 4358 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6112 ATTTGGTATTACTTTTGCAGATCGGATTCGGTTCGGTTCTTTGGATTCAGTTTTTTTGTC 6053 

Query 4359 CAGCCCTACTCTGAACAGTAGATAAAAAATAGAACCCTAAATTAATAGGTTAGATTTTGG 4418 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I 

Sbjct 6052 CAGCCCTACTCTGAACAGTAGATAAAAAATAGAACCCTAAATTAATAGGTTAGATTTTGG 5 9 93 

Query 4419 TTAGGTCTTTCTAATTAGTATGGAGATTCTCGATTCCTTCTCATTGCAGTGTGGTATGTC 4478 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5 9 92 TTAGGTCTTTCTAATTAGTATGGAGATTCTCGATTCCTTCTCATTGCAGTGTGGTATGTC 5 933 
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Group 2 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



CAACTCATTGTTTATGTACATATCCAATTTAGTTTTGAGTCAAATGTTTAGTTACTTAAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CAACTCATTGTTTATGTACATATCCAATTTAGTTTTGAGTCAAATGTTTAGTTACTTAAG 

AGTTGAATGAAATAGGGGATGATATTGATGGCCAAGGTTCTCCCAAAGTAAATAA-CTTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
AGTTGAATGAAATAGGGGATGATATTGATGGCCAAGGTTCTCCCAAAGTAAATAAACTTT 

GTTTATATTTTAAGTTAGCTTATAACATCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTCAATAAAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTTTATATTTTAAGTTAGCTTATAACATCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTCAATAAAA 



Query 4658 ATGTCATTAACTGGTTCCTCTAATATAATTATTTAACACACCTGGCTGTTGATAAATTTT 4717 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 5752 ATGTCATTAACTGGTTCCTCTAATATAATTATTTAACACACCTGGCTGTTGATAAATTTT 5693 



Query 4718 TATGATCGTTTAATAATTTTAGAAGTGGATAGTCTGTAAATGGTCTTTGATTGGTCGTCT 4777 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5 6 92 TATGATCGTTTAATAATTTTAGAAGTGGATAGTCTGTAAATGGTCTTTGATTGGTCGTCT 5 633 

Query 4778 TGATTTTTAAAAGTGGACTAAACAAGAAGGCTTAGTAATAAATACTGAACCGGAACTCTA 4837 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5632 TGATTTTTAAAAGTGGACTAAACAAGAAGGCTTAGTAATAAATACTGAACCGGAACTCTA 5573 

Query 4838 CTGGTTTCAATAGCTCGGTTTATCAATTTCTCTCGGCTCTGGGTTTAGTGAATCATGTGG 4897 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5572 CTGGTTTCAATAGCTCGGTTTATCAATTTCTCTCGGCTCTGGGTTTAGTGAATCATGTGG 5513 

Query 4898 CCCTGTGGGTTTAAACAAGGAACTCAATCAATCAACTGGTGACAAATCTGAACCGGAAAT 4957 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5512 CCCTGTGGGTTTAAACAAGGAACTCAATCAATCAACTGGTGACAAATCTGAACCGGAAAT 54 53 

Query 4958 TGTATAATTCAAACTGAACCGGTTCTTGTAAAACAAATGGAACCCGTTTGTACTTTATCT 5017 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5452 TGTATAATTCAAACTGAACCGGTTCTTGTAAAACAAATGGAACCCGTTTGTACTTTATCT 5393 

Query 5018 CTCGTTTATTTTCTCAGTCACGAGTTTTTTTTAGAGATCGACGAAGAACAAAATTTAGGC 5077 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 53 92 CTCGTTTATTTTCTCAGTCACGAGTTTTTTTTAGAGATCGACGAAGAACAAAATTTAGGC 5333 

Query 5078 GAAACAAAAATAAAATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTG 5137 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5332 GAAACAAAAATAAAATGTTGGCTAGGGTTTGTGGA7TCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTG 5273 

Query 5138 AGTCTGCGGCTAGATTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCG 5197 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5272 AGTCTGCGGCTAGATTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCG 5213 

Query 5198 GAGAGAGTTGCGAAGCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATG 5257 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5212 GAGAGAGTTGCGAAGCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATG 5153 
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Group 2 



AAATCAAAGGTTTAGAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAATCAAAGGTTTAGAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTT 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



TACCTTCTGTGGTTGATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TACCTTCTGTGGTTGATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGG 

ATCTTGTGATTTCTCTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATCTTGTGATTTCTCTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACA 



Query 5438 GCTTCAATATTCTGATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTA 54 97 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 972 GCTTCAATATTCTGATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTA 4 913 

Query 54 98 CATTTGGTAAGATCACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGC 5557 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4912 CATTTGGTAAGATCACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGC 4853 

Query 5558 TCCATGGATTATGTGTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGT 5617 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 852 TCCATGGATTATGTGTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGT 47 93 

Query 5618 TTGAAACGACATGTAGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCC 5677 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 47 92 TTGAAACGACATGTAGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCC 4733 

Query 5678 GCGAGGGTAGAATTGTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCC 5737 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 7 32 GCGAGGGTAGAATTGTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCC 4 67 3 

Query 5738 AGCCTACCCAGATTACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTG 57 97 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 672 AGCCTACCCAGATTACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTG 4 613 

Query 57 98 TGTCTGCACTGAATCTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTG 5857 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 612 TGTCTGCACTGAATCTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTG 4553 

Query 5858 TAATCTATAGTGCAATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAA 5 917 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 552 TAATCTATAGTGCAATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAA 4 4 93 

Query 5918 ATCTTTTCACTGAAATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTA 5977 

I I I I I I I I M i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I 

Sbjct 4 4 92 ATCTTTTCACTGAAATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTA 4 4 33 

Query 5978 TGATAGTTGGTTTTTGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAA 6037 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4432 TGATAGTTGGTTTTTGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAA 4373 
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Group 2 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



TGTTAGAAAGGAAGATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGTTAGAAAGGAAGATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTG 

TCAAGGAAGGCAAGTTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCAAGGAAGGCAAGTTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTA 

TAATCCCTAATACAATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TAATCCCTAATACAATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTC 



Query 6218 TTGATGCTGCTGAGCACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAA 6277 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 4192 TTGATGCTGCTGAGCACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAA 4133 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



6278 
4132 
6338 
4072 
6398 
4012 
6458 
3952 
6518 
3892 
6578 
3832 
6638 
3772 
6698 
3712 
6758 
3652 



TCACTTTCAATACTCTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCACTTTCAATACTCTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGG 

AACTTCTCCATGAGATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AACTTCTCCATGAGATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTC 

TTATTCACGGGTTCTATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTATTCACGGGTTCTATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGA 

TGATCTCTAGTGGTTTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGATCTCTAGTGGTTTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCT 

GCGATAATGGGAAACTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGA 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCGATAATGGGAAACTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGA 

AGGATCTTGATGCTAGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGGATCTTGATGCTAGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATA 

TATTGATCAGCGGCTTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATTGATCAGCGGCTTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGG 



AGATGCCCCACAGGGGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGAT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGATGCCCCACAGGGGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGAT 

TATGCAAGCAGAGCCGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATGCAAGCAGAGCCGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGA 



6337 
4073 
6397 
4013 
6457 
3953 
6517 
3893 
6577 
3833 
6637 
3773 
6697 
3713 
6757 
3653 
6817 
3593 



Group 2 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



GCTTCTCTCCAAACGTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCTTCTCTCCAAACGTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAA 

GGGTTGATGATGGGCTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGGTTGATGATGGGCTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACG 

CAATTACTTACATCACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CAATTACTTACATCACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTC 



Query 6998 TAGACATTTTCCAGGAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCA 7057 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 3412 TAGACATTTTCCAGGAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCA 3353 



Query 7 058 ATATGCTGACTGGTTTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGA 7117 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3352 ATATGCTGACTGGTTTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGA 32 93 

Query 7118 AACTGCAGATGAGTATGGTATGTAAGTTTCTGTTCAGTCTATGTATTTTTTATATAAACA 7177 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 32 92 AACTGCAGATGAGTATGGTATGTAAGTTTCTGTTCAGTCTATGTATTTTTTATATAAACA 3233 

Query 7178 AGAATGTATACATTCTTTTGTGTGTAGCTTCAGATTGATGATACACGTTCTGGAATTAAC 7237 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3232 AGAATGTATACATTCTTTTGTGTGTAGCTTCAGATTGATGATACACGTTCTGGAATTAAC 3173 

Query 7238 CATTGGTTTGGTTTTGCATTGTAGGATCTATCATTTGGGGGATGAATGATCAAAGATTTT 72 97 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3172 CATTGGTTTGGTTTTGCATTGTAGGATCTATCATTTGGGGGATGAATGATCAAAGATTTT 3113 

Query 72 98 CTTCTGTTTGCGCAGCAGAGCTTCAATGTCATTTTGTTTCTGCTGCTGCATGTATACCCT 7357 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3112 CTTCTGTTTGCGCAGCAGAGCTTCAATGTCATTTTGTTTCTGCTGCTGCATGTATACCCT 3053 

Query 7358 ACTAATGTTTGATCAAATCGTTGAATAGAGTGATCATAGTGAAAAATTGTGTGGTTAGTA 7417 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3052 ACTAATGTTTGATCAAATCGTTGAATAGAGTGATCATAGTGAAAAATTGTGTGGTTAGTA 2 9 93 

Query 7418 AGTTATTTTGCTGCTATTCTAATGACAGCCTTTTATGCGTCTATTGTCTGGGCTTAATAA 7477 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 9 92 AGTTATTTTGCTGCTATTCTAATGACAGCCTTTTATGCGTCTATTGTCTGGGCTTAATAA 2 933 

Query 7478 ATTTGACCATTTCCAATTAAATTCCATACACTTGTTTCACGCAAGATTATTGGTCTGAAC 7537 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I 

Sbjct 2932 ATTTGACCATTTCCAATTAAATTCCATACACTTGTTTCACGCAAGATTATTGGTCTGAAC 2873 

Query 7538 TAAAGAGGCACACCTTCCAGAAGATTTCAGGTGTTAAAAGATGTTTAGGTGTCTGCCCGT 7597 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 872 TAAAGAGGCACACCTTCCAGAAGATTTCAGGTGTTAAAAGATGTTTAGGTGTCTGCCCGT 2 813 
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TCTGTAGCTGTCACCATGGTTATCGTCAAGCTCGGTCTTCATGAGAGCTGATAGCTGTGA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCTGTAGCTGTCACCATGGTTATCGTCAAGCTCGGTCTTCATGAGAGCTGATAGCTGTGA 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



TGCCATCTTCCTCCTCTTCTTCATATTGGCTCTGTCCTGCCTTGTCTGCTCCCATGTGGG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGCCATCTTCCTCCTCTTCTTCATATTGGCTCTGTCCTGCCTTGTCTGCTCCCATGTGGG 

TTCAGGAGGAGATCATGTTCTTTTAATCTTGGTGGAAATGTTGTTGTCGCTTATGCTTCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCAGGAGGAGATCATGTTCTTTTAATCTTGGTGGAAATGTTGTTGTCGCTTATGCTTCT 



Query 7778 CTGGTTCGCCTCTTGACTTGCTTAGCTTCATTCTTTATCTCCAAATTGCTATGAAATCAA 7837 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 632 CTGGTTCGCCTCTTGACTTGCTTAGCTTCAT"CT"TA?CTCCAAATTGCTATGAAATCAA 2573 

Query 7838 TTTACCATAAGTAGAATAAACTTGCAGATTCATTCTATTATTGCTTAAGCTTTTGTTAAT 7897 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2572 TTTACCATACGTAGAATAAACTTGCAGATTCATTCTATTATTGCTTAAGCTTTTGTTAAT 2513 

Query 7898 CAACAAAGAAACCAGAGACGAGAAATACAAACTCTATAAGCTTCTCTTTTTTCTTTCTTG 7957 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2512 CAACAAAGAAACCAGAGACGAGAAATACAAACTCTATAAGCTTCTCTTTTTTCTTTCTTG 2453 

Query 7958 ATAGTAAAACCGGTTAGAGAGTAGAGATTGATCATATGAACTAAAAATCGATACTAAAAC 8017 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2452 ATAGTAAAACCGGTTAGAGAGTAGAGATTGATCATATGAACTAAAAATCGATACTAAAAC 2393 

Query 8018 GGTTTGGCTCCGACTTATAAACCGGAACCCCACCGTTTTGCATCTCTCTCTCAAACATCA 8077 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2392 GGTTTGGCTCCGACTTATAAACCGGAACCCCACCGTTTTGCATCTCTCTCTCAAACATCA 2333 

Query 8078 CACAATGTCCAAGATGAAGAAGTATTTGTGTTGTCATCTCTCTGGGTGAGGAGATGCAAA 8137 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2332 CACAATGTCCAAGATGAAGAAGTATTTGTGTTGTCATCTCTCTGGGTGAGGAGATGCAAA 2273 

Query 8138 TGTTATATTCTAATTGTTTTCAGTGCTTGGTCTAACTTTTTTAAGAGATTACTCCCAGTG 8197 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2272 TGTTATATTCTAATTGTTTTCAGTGCTTGGTCTAACTTTTTTAAGAGATTACTCCCAGTG 2213 

Query 8198 GTTGGATCAAAGAAAGAGTCAACATTGCATTGTGTAAGGTGACGAAAACTGAGTTAAAGT 8257 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2212 GTTGGATCAAAGAAAGAGTCAACATTGCATTGTGTAAGGTGACGAAAACTGAGTTAAAGT 2153 

Query 8258 AAGTGAGAACAATACTTCAATGCTTTTCTTGTGACAACCTGTGTAATCATCGCATTTGAA 8317 

I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 

Sbjct 2152 AAGTGAGAACAATACTTCAATGCTTTTCTTGTGACAACCTGTGTAATCATCGCATTTGAA 2093 

Query 8318 TATATATGTATATGATGCTTATGATGAAGCTATGAGAATAGGCAAATAGGGTCTGTGTTA 8377 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 0 92 TATATATGTATATGATGCTTATGATGAAGCTATGAGAATAGGCAAATAGGGTCTGTGTTA 2 033 
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Query 8378 TTTCCCTGCGATTCTAGATTCTGATTTGTTTTTCCTTCTTAATATTTAGATTAGGTGGTC 8437 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 2032 TTTCCCTGCGATTCTAGATTCTGATTTGTTTTTCCTTCTTAATATTTAGATTAGGTGGTC 1973 

Query 8438 TTGCTTATCCTGTTTTAGTATTAGAGTCGGAGTTTTGGGGATGAATCATCCCGGATGATA 84 97 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1972 TTGCTTATCCTGTTTTAGTATTAGAGTCGGAGTTTTGGGGATGAATCATCCCGGATGATA 1913 

Query 84 98 TATACAATTGTGTATTTTATGAATTTCAGTTTTTAGTGGATAATGAACACGTTAAC 8553 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1912 TATACAATTGTGTATTTTATGAATTTCAGTTTTTAGTGGATAATGAACACGTTAAC 1857 



Score = 285 bits (148), Expect = 3e-72 
Identities = 192/209 (91%), Gaps = 5/209 (2%) 
Strand=Plus /Minus 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



642 

8107 

702 

8048 

762 

7988 

822 

7932 



ATATTTAAGATAAATGTAGACAAATTTGTTCTTCCTACCATTTTGACAAAAAATGAAAGA 7 01 
I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATATTAAAATTAAATGTAGACAAATTTGTT-TTCCTGCCATTTTGGCAAAAAATGAAGGA 8 04 9 

TCTATGTAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACCCAGATTTATGAAAATTATCCATAAATT 7 61 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCTATGAAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACTCAGATTTATGATAATTATCCATAAATT 7 98 9 

TATATAATTTTATGAATAATTTATCATTTATTTGGGTAAATTTCATAAATATGAAAGTTT 821 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TACATAATTTTATGAA TTATCATTTATTTGGGTAGATTTCATAAATATGAAAGTTT 7 933 

CTTTTATGGGTCAAAATGTATAATTTATT 850 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTTTTATGAGTCAAAATGTATAATTTATT 7 904 



Score = 187 bits (97), Expect = le-42 
Identities = 115/124 (92%), Gaps = 0/124 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 531 TTCAGATTCTGGATTTACCCAATGGTTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTAGGATT 
II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 95 62 TTCGGATTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTACCCAAGGATTCCAGATTTAGGATT 

Query 5 91 CAAGGTTTAGAGTTTAGGATTTTAGGTTTAGTGTTTTGTTGATGATTTTTAATATTTAAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbj ct 9502 CATGGTTTAGAGTTTAGGAGTTTATGTTTAGTGTTTTGTTGATGATTTTAAATATTTAAG 

Query 651 ATAA 654 

I I I I 

Sbjct 9442 ATAA 9439 
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Score = 144 bits (75), Expect = 5e-30 
Identities = 180/225 (80%), Gaps = 3/225 (1%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1099 ACCCCTAGAGTAAACCTTAAGGTTCACC-AACCAATAGAAATCACTCATTTCACAGTTGA 1157 

I I I I I I I I I I III II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 

Sbjct 85 6 9 ACCCCTAGAGTGAACATTTAGGTTCACCCAACCAATAGGAATCAAGTATTTCATAATTAA 8 62 8 

Query 1158 TATCTTTTA-AAAAAGTAAACAAAATATTGTCGAGTTATATTACATTTTTAAAATAAAAA 1216 

II I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8 62 9 TATTTTTTTTAAAAAGAAAAGAAAATATTGTCAAGTTATATTATGTTTTTAAAATAAATA 8 68 8 

Query 1217 TATTAAAAAATAAAAATAATAATATATGCAAAAAAAAAGATTTTTTAAAAAGATTTTAAT 127 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I 

Sbjct 8 68 9 AAATATAAAAAAAAAATAATAGCCGTTACAAAAAATGAATTTTTGAAAACTATTTTTAAT 874 8 

Query 1277 TTCGTCAACAAAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCT 1321 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 874 9 ATCGTCAA-AAAACACTAAACCTTAAACCCTAAATCCTAAACCCT 87 92 

Score = 144 bits (75), Expect = 5e-30 
Identities = 180/225 (80%), Gaps = 3/225 (1%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1619 AGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGTTTT-TTGACGATATTAAAAATAGTTTT 1677 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 
Sbjct 90 90 AGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTTTGTTGACGAAATTAAAATCTTTTTA 914 9 

Query 1678 CAAAAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTTTTTTTATATTTTATTTATTTTAAAAA 1737 

III I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 9150 AAAAATCTTTTTTTTTGCATATATTATTATTTTTATTTTTTAATATTTTTATTTTAAAAA 9209 

Query 1738 CATAATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTTTAAAAAAAATATTAATTATGAAATAC 17 97 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 
Sbjct 9210 TGTAATATAACTCGACAATATTTTGTTTACTTTTT-TAAAAGATATCAACTGTGAAATGA 9268 

Query 17 98 TTGATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTCACTCTAGGGGT 1842 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II III I I I I I I I I I I I 
Sbjct 9269 GTGATTTCTATTGGTT-GGTGAACCTTAAGGTTTACTCTAGGGGT 9312 

Score = 69.9 bits (36), Expect = 2e-07 
Identities = 54/63 (85%), Gaps = 0/63 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 68 9 AAAAAATGAAAGATCTATGTAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACCCAGATTTATGAAAA 74 8 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III III 
Sbjct 8158 AAAAAATGTAAGATTCACGTAGGTTTCCAAATTTATTAAATTTACCCAACTATATTAAAA 80 99 

Query 749 TTA 751 

I 

Sbjct 8098 TTA 8096 
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Score =64.1 bits (33), Expect = le-05 
Identities = 45/51 (88%), Gaps = 0/51 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1287 AAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGGATAAATACTAAAC 1337 

I I I I I I I I I I Mill I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 8 930 AAACCCTAAACCCTAAATTCTAAACCCTAAACCCTTGGATAAATCATAAAC 8 98 0 



Score = 64.1 bits (33), Expect = le-05 
Identities = 45/51 (88%), Gaps = 0/51 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1431 GTTTATGATTTATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTT 14 81 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 9074 GTTTAGTATTTATCCAAGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTT 9124 



Score = 62.2 bits (32), Expect = 4e-05 
Identities = 52/62 (83%), Gaps = 0/62 (0%) 
Strand=Plus /Minus 



Query 565 TACCCAAGGGTTCCGGATTTAGGATTCAAGGTTTAGAGTTTAGGATTTTAGGTTTAGTGT 624 

I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 8 8 98 TACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGT 8 83 9 



Query 625 TT 626 
Sbjct 8838 TT 8837 



Score = 50.7 bits (26), Expect = 0.12 
Identities = 30/32 (93%), Gaps = 0/32 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 4 97 AGGGTTCCGGATTTATCCAAGGGTTCCAGATT 528 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 9541 AGGGTTCCGGATTTACCCAAGGATTCCAGATT 9510 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 50/63 (79%), Gaps = 0/63 (0%) 
Strand=Plus /Minus 



Query 545 TTACCCAATGGTTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTAGGATTCAAGGTTTAGAGTT 604 

II I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I II 
Sbjct 8 825 TTATCCAAGGGTTTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTT 87 6 6 



Query 605 TAG 607 

I I I 

Sbjct 8765 TAG 8763 
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Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 28/30 (93%), Gaps = 0/30 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 12 92 CTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCT 1321 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 8 85 6 CTAAACCCTAAACCCTAAATCCTAAACCCT 8885 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 44/54 (81%), Gaps = 0/54 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1500 AGGGTCTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTT 1553 

I I I I III I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
Sbjct 9071 AGGGTTTAGTATTTATCCAAGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTT 9124 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 28/30 (93%), Gaps = 0/30 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 152 6 AGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAG 1555 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 9090 AGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAG 9119 



Score = 44.9 bits (23), Expect = 6.5 
Identities = 33/38 (86%), Gaps = 0/38 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1287 AAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGG 1324 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 8858 AAACCCTAAACCCTAAATCCTAAACCCTAAACCCTTGG 8895 

• SEQ 2 from 54-05A application (10/613,053) against SEQ 87 (nucleotides 164,311- 
174,022) from Brown Patent No. 2 (7,314,971) 



Score = 3930 bits (2044), Expect = 0.0 
Identities = 2044/2044 (100%), Gaps = 0/2044 (0%) 
Strand=Plus /Minus 



Query 


1 


ATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGA 


60 


Sbjct 


5318 


1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
ATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGA 


5259 


Query 


61 


TTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAA 


120 


Sbjct 


5258 


1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
TTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAA 


5199 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



GCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTA 

GAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTT 

GATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCT 

I I I I I I I I I I M II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCT 



Query 301 CTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTG 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 5018 CTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTG 



Query 3 61 ATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATC 42 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4958 ATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATC 4899 

Query 421 ACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGT 480 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 8 98 ACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGT 4 83 9 

Query 481 GTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGT 54 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 838 GTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGT 477 9 

Query 541 AGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATT 600 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 477 8 AGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATT 4719 

Query 601 GTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATT 660 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4718 GTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATT 4659 

Query 6 61 ACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAAT 72 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4658 ACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAAT 4599 

Query 721 CTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCA 780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4598 CTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCA 4539 

Query 781 ATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAA 84 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4538 ATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAA 447 9 

Query 841 ATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTT 90 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 447 8 ATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTT 4419 
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TGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAG 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



ATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAG 

TTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACA 



Query 1081 ATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAG 114 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 4238 ATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAG 417 9 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



1141 
4178 
1201 
4118 
1261 
4058 
1321 
3998 
1381 
3938 
1441 
3878 
1501 
3818 
1561 
3758 
1621 
3698 



CACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACT 12 0 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACT 4119 

CTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAG 12 60 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAG 4 05 9 

ATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTC 132 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTC 3 9 9 9 

TATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGT 138 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGT 3 93 9 

TTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAA 144 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAA 387 9 

CTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCT 150 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCT 3819 

AGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGC 15 60 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGC 37 5 9 

TTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGG 162 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGG 3 6 9 9 



GGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGC 



1680 
3639 
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Query 1681 CGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAAC 174 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 3 638 CGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAAC 357 9 

Query 1741 GTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGG 1800 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 3578 GTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGG 3519 

Query 1801 CTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATC 18 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 3518 CTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATC 3459 

Query 1861 ACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAG 1920 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 3458 ACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAG 3399 

Query 1921 GAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGT 1980 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 3398 GAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGT 3339 

Query 1981 TTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGT 2 04 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 3338 TTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGT 327 9 

Query 2041 ATGG 2044 

I I 

Sbjct 3278 ATGG 3275 

Score = 43.0 bits (22), Expect = 5.9 
Identities = 22/22 (100%), Gaps = 0/22 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 2043 GGATCTATCATTTGGGGGATGA 2064 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 314 9 GGATCTATCATTTGGGGGATGA 3128 



• SEQ 1 from 54-05A application (10/613,053) against SEQ 87 (nucleotides 167,079- 
173,669) from Brown Patent No. 2 (7,314,971) 

Score = 1.263e+04 bits (6568), Expect = 0.0 
Identities = 6585/6591 (99%), Gaps = 1/6591 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 1052 ATGGAGGCACCAAATTATCCTATATTTTTTGGACTTAATCTTGGTGTACCCCTAGAGTAA 1111 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6591 ATGGAGGCACCAAATTATCCTATATTTTTTGGACTTAATCTTGGTGTACCCCTAGAGTAA 6532 

Query 1112 ACCTTAAGGTTCACCAACCAATAGAAATCACTCATTTCACAGTTGATATCTTTTAAAAAA 1171 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6531 ACCTTAAGGTTCACCAACCAATAGAAATCACTCATTTCACAGTTGATATCTTTTAAAAAA 6472 
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Query 1172 GTAAACAAAATATTGTCGAGTTATATTACATTTTTAAAATAAAAATATTAAAAAATAAAA 1231 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6471 GTAAACAAAATATTGTCGAGTTATATTACATTTTTAAAATAAAAATATTAAAAAATAAAA 6412 

Query 1232 ATAATAATATATGCAAAAAAAAAGATTTTTTAAAAAGATTTTAATTTCGTCAACAAAACA 12 91 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6411 ATAATAATATATGCAAAAAAAAAGATTTTTTAAAAAGATTTTAATTTCGTCAACAAAACA 6352 

Query 12 92 CTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGGATAAATACTAAACCCTAAATTAAAAAC 1351 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6351 CTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGGATAAATACTAAACCCTAAATTAAAAAC 62 92 

Query 1352 ATTAAACCATAATAGTATTTTTAAGATTTAATGTTTTAGTGTTTAGTGTTTTTGATTTAG 1411 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 62 91 ATTAAACCATAATAGTATTTTTAAGATTTAATGTTTTAGTGTTTAGTGTTTTTGATTTAG 6232 

Query 1412 AATTTAGGATTATCCAAGTGTTTATGATTTATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGG 1471 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6231 AATTTAGGATTATCCAAGTGTTTATGATTTATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGG 6172 

Query 1472 TTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAAGGGTCTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTT 1531 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6171 TTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAAGGGTCTATGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTT 6112 

Query 1532 TAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCC 1591 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6111 TAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCC 6052 

Query 1592 AAGGGTTTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGT 1651 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6051 AAGGGTTTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGT 5992 

Query 1652 TTTTTGACGATATTAAAAATAGTTTTCAAAAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTT 1711 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5991 TTTTTGACGATATTAAAAATAGTTTTCAAAAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTT 5932 

Query 1712 TTTTTATATTTTATTTATTTTAAAAACATAATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTT 1771 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5931 TTTTTATATTTTATTTATTTTAAAAACATAATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTT 5872 

Query 1772 TAAAAAAAATATTAATTATGAAATACTTGATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTC 1831 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5871 TAAAAAAAATATTAATTATGAAATACTTGATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTC 5812 

Query 1832 ACTCTAGGGGTGAACCTAAGGATAACTCTATTTTTTGGGGTGAAATAGCACTATAGCGGA 1891 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5811 ACTCTAGGGGTGAACCTAAGGATAACTCTATTTTTTGGGGTGAAATAGCACTATAGCGGA 57 52 

Query 1892 TATCTTTTTCAATAGATTATAAGCACGGCTCTACCTATGACTAATCAAGAACTTGGGATG 1951 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 57 51 TATCTTTTTCAATAGATTATAAGCACGGCTCTACCTATGACTAGTCAAGAACTTGGGATG 5 6 92 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



ATTGGAAATCTGCAGGTTGTACTCAATATGGGATTATATTGGTTCTAACAAGTAGATATG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTGGAAATCTGCAGGTTGTACTCAATATGGGATTATATTGGTTCTAACAAGTAGATATG 

ATCCTTGAAAATTAAAGTTATTAGATCAGTTCATCGTGAAAGGTGTAGGGTTTGTCATTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATCCTTGAAAATTAAAGTTATTAGATCAGTTCATCGTGAAAGGTGTAGGGTTTGTCATTT 

TATTAACAAATTTGTCATTTCATTAACAATTTTTGTCATTTTATAAACATGAAAATTATA 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATTAACAAATTTGTCATTTCATTAACAATTTTTGTCATTTTATAAACATGAAAATTATA 



Query 2132 ACGAATGCACTTTGCTGCCAGATCCCAATTTGTCATTTTATTTTTGGGAAAAAAATGTAG 2191 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 5511 ACGAATGCACTTTGCTGCCAGATCCCAATTTGTCATTTTATTTTTGGGAAAAAAATGTAG 5452 



Query 2192 CATTTCGTGAGTGTTTCTATTTTTGGCAAAAACAAAAAGTGTGAGATCAATTTTGACCAA 2251 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 54 51 CATTTCGTGAGTGTTTCTATTTTTGGCAAAAACAAAAAGTGTGAGATCAATTTTGACCAA 53 92 

Query 2252 AAAAAAATGTAAGATTCACGTAGGTTTCCAAATTTATTAAATTTACCCAACTATATTAAA 2311 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5391 AAAAAAATGTAAGATTCACGTAGGTTTCCAAATTTATTAAATTTACCCAACTATATTAAA 5332 

Query 2312 ATTAAATGTAGACAAATTTGTTTTCCTGCCATTTTGGCAAAAAATGAAGGATCTATGAAG 2371 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5331 ATTAAATGTAGACAAATTTGTTTTCCTGCCATTTTGGCAAAAAATGAAGGATCTATGAAG 5272 

Query 2372 GTTTCCAAGTTTATTAAATTTACTCAGATTTATGATAATTATCCATAAATTTACATAATT 2431 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 52 71 GTTTCCAAGTTTATTAAATTTACTCAGATTTATGATAATTATCCATAAATTTACATAATT 5212 

Query 2432 TTATGAATTATCATTTATTTGGGTAGATTTCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGAGTCA 24 91 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5211 TTATGAATTATCATTTATTTGGGTAGATTTCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGAGTCA 5152 

Query 24 92 AAATGTATAATTTATTGGGTAACTTTCATAAATTTTAGAATTTACATCGATTTTATATTA 2551 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5151 AAATGTATAATTTATTGGGTAACTTTCATAAATTTTAGAATTTACATCGATTTTATATTA 50 92 

Query 2552 ATTCGTATAGATTTATGTTGACTTTATATATGAAAAAATATGTATTATATTAAAAGTAGT 2611 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 50 91 ATTCGTATAGATTTATGTTGACTTTATATATGAAAAAATATGTATTATATTAAAAGTAGT 5032 

Query 2612 TGCTCATATATGATTTTTAAATATTAAATATGATCCAAAAGTTTAATGAATAAAGAATGT 2671 

I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I 

Sbjct 5031 TGCTCATATATGATTTTTAAATATTAAATATGATCCAAAAGTTTAATGAATAAAGAATGT 4 97 2 

Query 2 672 TTATGGAATTTACAAAAGTTAGTTGTTAAAAGTTAGTGGGAAAAAAATTATTTTTTATAG 2731 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I 

Sbjct 4 971 TTATGGGATTTACAAAAGTTAGTTGTTAAAAGTTAGTGGGAAAAAAATTATTTTTTATAG 4 912 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



GCAAAGTGGATTTTGGGTCCCACGAAATTACTTTTCCAACTTGCCAAGTTTAATAGGCAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCAAAGTGGATTTTGGGTCCCACGAAATTACTTTTCCAACTTGCCAAGTTTAATAGGCAA 

AAAGGTTAAAAATGTCATAAATTTATTCTCTCTCTACTAGGTTGCCCAATTGCCTAATAT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAAGGTTAAAAATGTCATAAATTTATTCTCTCTCTACTAGGTTGCCCAATTGCCTAATAT 

AAACTTGAGGTGGCCTATTTTTCTAATTCAAACTTAAAAGTTGCCCTTTCCCCTAATTGA 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAATTTGAGGTGGCCTATTTTCCTAATTCAAACTTAAAAGTTGCCCTTTCCCCTAATTGA 



Query 2912 CCCATAAAAGAATGAAAGACATTTTTCTTTTCCAAATTACAATCCCTAGATAATTTTATT 2971 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 4731 CCCATAAAAGAATGAAAGACATTTTTCTTTTCCAAATTACAATCCCTAGATAATTTTATT 4 672 



Query 2 972 TTGTAGGTGCATTCCATCGGTTATGATTACAGAATAGCTACGCTTCTCTATTGATTCTTA 3031 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4671 TTGTAGGTGCATTCCATCGGTTATGATTACAGAATAGCTACGCTTCTCTATTGATTCTTA 4612 

Query 3032 TTGCGCCGTTGGTGACGTTTTCCATGGAATCAAGTAGTGTTTTATCTCCTATCACTAACA 30 91 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4611 TTGCGCCGTTGGTGACGTTTTCCATGGAATCAAGTAGTGTTTTATCTCCTATCACTAACA 4552 

Query 30 92 ACATATTCATAGATTTTGTTTATCACTTGTTCTGTGTTCCTGATCATATACTTGACTCAG 3151 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4551 ACATATTCATAGATTTTGTTTATCACTTGTTCTGTGTTCCTGATCATATACTTGACTCAG 44 92 

Query 3152 TTTCTGTGATTTCATCAAGTTTTTGAGAACAGAAGAAGCAAAAAAGAAAACGAGCAGAGC 3211 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 44 91 TTTCTGTGATTTCATCAAGTTTTTGAGAACAGAAGAAGCAAAAAAGAAAACGAGCAGAGC 4 4 32 

Query 3212 TGCTCTTACAATGTTTTAACCGTGAGTGATAAATTTATTTACATAAAAGTATTTTAAAAA 3271 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4431 TGCTCTTACAATGTTTTAACCGTGAGTGATAAATTTATTTACATAAAAGTATTTTAAAAA 4372 

Query 3272 TAGATTTAATCAACCAATTTAATATATTATTTTATATTTAGTTCATTTTTTTTTGACATC 3331 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4371 TAGATTTAATCAACCAATTTAATATATTATTTTATATTTAGTTCATTTTTTTTTGACATC 4312 

Query 3332 TTTTATATTTAGTTTAGAACACCTCTATTTGAGTACAACATAGATTATAATGATAAATTT 3391 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4311 TTTTATATTTAGTTTAGAACACCTCTATTTGAGTACAACATAGATTATAATGATAAATTT 4252 

Query 3392 ATAAAATAGCATAATTTTTTATTTTCATTGTTTTATGATAAAATTCTAAATAACAATAAT 3451 

I I I I I I I I I I I IE I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4251 ATAAAATAGCATAATTTTTTATTTTCATTGTTTTATGATAAAATTCTAAATAACAATAAT 4192 

Query 3452 TATAATATTATTATATTACTAATTGCAAAAATTAATTAATACATTATTTTATAATAAATA 3511 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4191 TATAATATTATTATATTACTAATTGCAAAAATTAATTAATACATTATTTTATAATAAATA 4132 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



TTTAAAACGTTGGGTAGGATTTTGTTAGATTTTTTTCAACAAATTTTGTTATAGCTAAAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTAAAACGTTGGGTAGGATTTTGTTAGATTTTTTTCAACAAATTTTGTTATAGCTAAAA 

TAAAATTCAAATGTATTGTTAAAATTGATTTTTTTTTTTTTTGATTATTAAGATTTAATA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TAAAATTCAAATGTATTGTTAAAATTGATTTTTTTTTTTTTTGATTATTAAGATTTAATA 

TAAATAAACATATATGTCATATTAAATATTTAACTAAGTGGTCCTAATCTTTGAACTAGG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TAAATAAACATATATGTCATATTAAATATTTAACTAAGTGGTCCTAATCTTTGAACTAGG 



Query 3692 GGTGGGCGTTCGGGTACCTATTCGGGTTTCGGTTCGAGTCTATTCGGATTTCGGATTTTT 3751 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 3951 GGTGGGCGTTCGGGTACCTATTCGGGTTTCGGTTCGAGTCTATTCGGATTTCGGATTTTT 3892 



Query 3752 GGGGTCAAAGATTTTAGCCCCATTCGGTTATTTCTAAATTACGGTTCGGGTTCGGTTCGG 3811 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 38 91 GGGGTCAAAGATTTTAGCCCCATTCGGTTATTTCTAAATTACGGTTCGGGTTCGGTTCGG 3832 

Query 3812 ATCCTTGCGGATTCGGTTCGGGTTCGGATAACCCGTTTAAATTATTTTCAAAATTTTAAA 3871 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3831 ATCCTTGCGGATTCGGTTCGGGTTCGGATAACCCGTTTAAATTATTTTCAAAATTTTAAA 3772 

Query 3872 ATTTCATTATATATTTTAAACTTTTCGAAATTTGTAAACAAAATAATATATTACATATAA 3931 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3771 ATTTCATTATATATTTTAAACTTTTCGAAATTTGTAAACAAAATAATATATTACATATAA 3712 

Query 3932 ATTTCAATAATATGTGTCGAAGTACCAAAACTTAACATGTAAATTGGTTTGATTTGGATA 3991 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3711 ATTTCAATAATATGTGTCGAAGTACCAAAACTTAACATGTAAATTGGTTTGATTTGGATA 3 652 

Query 3992 TTTGGATAGAAAATCAATCATATTTTATATATTTTTGGTGTTTTGAGTATGCTTTAACTA 4051 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3651 TTTGGATAGAAAATCAATCATATTTTATATATTTTTGGTGTTTTGAGTATGCTTTAACTA 3592 

Query 4052 TTTATACATGTACTTTTTAATGTTTTTATATATTTTCTAGTATTTTGAACAATTTAAAAG 4111 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3591 TTTATACATGTACTTTTTAATGTTTTTATATATTTTCTAGTATTTTGAACAATTTAAAAG 3532 

Query 4112 TATTATATATATTTTAGATGCTTTTTAATATATATTCAATCTAAAAATAGTTAAATATAT 4171 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3531 TATTATATATATTTTAGATGCTTTTTAATATATATTCAATCTAAAAATAGTTAAATATAT 3472 

Query 4172 ATGTATATTAATCTATTTCGGATACATTCGGATATCCAAAATATTTTGGTTCGGATCGGG 4231 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 

Sbjct 3471 ATGTATATTAATCTATTTCGGATACATTCGGATATCCAAAATATTTTGGTTCGGATCGGG 3412 

Query 4232 TTCGGTTTTGGTTCTTTAAATACCAAAAATTTAAACCTATTCGGATATTCAATTAATTTC 42 91 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3411 TTCGGTTTTGGTTCTTTAAATACCAAAAATTTAAACCTATTCGGATATTCAATTAATTTC 3352 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



GGTTCGGATTTGGTATTACTTTTGCAGATCGGATTCGGTTCGGTTCTTTGGATTCAGTTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGTTCGGATTTGGTATTACTTTTGCAGATCGGATTCGGTTCGGTTCTTTGGATTCAGTTT 

TTTTGTCCAGCCCTACTCTGAACAGTAGATAAAAAATAGAACCCTAAATTAATAGGTTAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTTGTCCAGCCCTACTCTGAACAGTAGATAAAAAATAGAACCCTAAATTAATAGGTTAG 

ATTTTGGTTAGGTCTTTCTAATTAGTATGGAGATTCTCGATTCCTTCTCATTGCAGTGTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTTTGGTTAGGTCTTTCTAATTAGTATGGAGATTCTCGATTCCTTCTCATTGCAGTGTG 



Query 4472 GTATGTCCAACTCATTGTTTATGTACATATCCAATTTAGTTTTGAGTCAAATGTTTAGTT 4531 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 3171 GTATGTCCAACTCATTGTTTATGTACATATCCAATTTAGTTTTGAGTCAAATGTTTAGTT 3112 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



4532 
3111 
4592 
3051 
4651 
2991 
4711 
2931 
4771 
2871 
4831 
2811 
4891 
2751 
4951 
2691 
5011 
2631 



ACTTAAGAGTTGAATGAAATAGGGGATGATATTGATGGCCAAGGTTCTCCCAAAGTAAAT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACTTAAGAGTTGAATGAAATAGGGGATGATATTGATGGCCAAGGTTCTCCCAAAGTAAAT 

-AACTTTGTTTATATTTTAAGTTAGCTTATAACATCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAACTTTGTTTATATTTTAAGTTAGCTTATAACATCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTC 

AATAAAAATGTCATTAACTGGTTCCTCTAATATAATTATTTAACACACCTGGCTGTTGAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AATAAAAATGTCATTAACTGGTTCCTCTAATATAATTATTTAACACACCTGGCTGTTGAT 

AAATTTTTATGATCGTTTAATAATTTTAGAAGTGGATAGTCTGTAAATGGTCTTTGATTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAATTTTTATGATCGTTTAATAATTTTAGAAGTGGATAGTCTGTAAATGGTCTTTGATTG 

GTCGTCTTGATTTTTAAAAGTGGACTAAACAAGAAGGCTTAGTAATAAATACTGAACCGG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTCGTCTTGATTTTTAAAAGTGGACTAAACAAGAAGGCTTAGTAATAAATACTGAACCGG 

AACTCTACTGGTTTCAATAGCTCGGTTTATCAATTTCTCTCGGCTCTGGGTTTAGTGAAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AACTCTACTGGTTTCAATAGCTCGGTTTATCAATTTCTCTCGGCTCTGGGTTTAGTGAAT 

CATGTGGCCCTGTGGGTTTAAACAAGGAACTCAATCAATCAACTGGTGACAAATCTGAAC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CATGTGGCCCTGTGGGTTTAAACAAGGAACTCAATCAATCAACTGGTGACAAATCTGAAC 



CGGAAATTGTATAATTCAAACTGAACCGGTTCTTGTAAAACAAATGGAACCCGTTTGTAC 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CGGAAATTGTATAATTCAAACTGAACCGGTTCTTGTAAAACAAATGGAACCCGTTTGTAC 

TTTATCTCTCGTTTATTTTCTCAGTCACGAGTTTTTTTTAGAGATCGACGAAGAACAAAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTATCTCTCGTTTATTTTCTCAGTCACGAGTTTTTTTTAGAGATCGACGAAGAACAAAA 



4591 
3052 
4650 
2992 
4710 
2932 
4770 
2872 
4830 
2812 
4890 
2752 
4950 
2692 
5010 
2632 
5070 
2572 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



TTTAGGCGAAACAAAAATAAAATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTAGGCGAAACAAAAATAAAATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCT 

CCTGCTGAGTCTGCGGCTAGATTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCTGCTGAGTCTGCGGCTAGATTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAG 

GCAAGCGGAGAGAGTTGCGAAGCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCAAGCGGAGAGAGTTGCGAAGCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGG 



Query 5251 TTTCATGAAATCAAAGGTTTAGAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCT 5310 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 2391 TTTCATGAAATCAAAGGTTTAGAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCT 2332 



Query 5311 CGTCCTTTACCTTCTGTGGTTGATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAA 5370 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2331 CGTCCTTTACCTTCTGTGGTTGATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAA 2272 

Query 5371 CGCCCGGATCTTGTGATTTCTCTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGAT 5430 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2271 CGCCCGGATCTTGTGATTTCTCTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGAT 2212 

Query 5431 ATATACAGCTTCAATATTCTGATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCT 54 90 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2211 ATATACAGCTTCAATATTCTGATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCT 2152 

Query 54 91 TTGTCTACATTTGGTAAGATCACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACC 5550 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2151 TTGTCTACATTTGGTAAGATCACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACC 2092 

Query 5551 ACCCTGCTCCATGGATTATGTGTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCAT 5610 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2091 ACCCTGCTCCATGGATTATGTGTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCAT 2032 

Query 5611 CAAATGTTTGAAACGACATGTAGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGT 5670 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2031 CAAATGTTTGAAACGACATGTAGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGT 1972 

Query 5671 CTTTGCCGCGAGGGTAGAATTGTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGAT 5730 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1971 CTTTGCCGCGAGGGTAGAATTGTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGAT 1912 

Query 5731 GGTCTCCAGCCTACCCAGATTACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGA 57 90 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I 

Sbjct 1911 GGTCTCCAGCCTACCCAGATTACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGA 1852 

Query 57 91 GATACTGTGTCTGCACTGAATCTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCC 5850 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1851 GATACTGTGTCTGCACTGAATCTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCC 17 92 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



5851 AATGTTGTAATCTATAGTGCAATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGAT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
17 91 AATGTTGTAATCTATAGTGCAATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGAT 

5 911 GCACAAAATCTTTTCACTGAAATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTAC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
17 31 GCACAAAATCTTTTCACTGAAATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTAC 

5 971 AACAGTATGATAGTTGGTTTTTGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTG 

I I I I I I I I I I M II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1671 AACAGTATGATAGTTGGTTTTTGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTG 



Query 6031 CAAGAAATGTTAGAAAGGAAGATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAAT 60 90 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1611 CAAGAAATGTTAGAAAGGAAGATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAAT 1552 



Query 60 91 GCATTTGTCAAGGAAGGCAAGTTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCA 6150 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1551 GCATTTGTCAAGGAAGGCAAGTTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCA 14 92 

Query 6151 AGGGGTATAATCCCTAATACAATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAG 6210 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 14 91 AGGGGTATAATCCCTAATACAATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAG 1432 

Query 6211 AATCGTCTTGATGCTGCTGAGCACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCC 6270 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1431 AATCGTCTTGATGCTGCTGAGCACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCC 1372 

Query 6271 AACCTAATCACTTTCAATACTCTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGAT 6330 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1371 AACCTAATCACTTTCAATACTCTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGAT 1312 

Query 6331 GGAATGGAACTTCTCCATGAGATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTAC 6390 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1311 GGAATGGAACTTCTCCATGAGATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTAC 1252 

Query 6391 AACACTCTTATTCACGGGTTCTATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTA 6450 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1251 AACACTCTTATTCACGGGTTCTATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTA 1192 

Query 6451 CAAGAGATGATCTCTAGTGGTTTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGAT 6510 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1191 CAAGAGATGATCTCTAGTGGTTTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGAT 1132 

Query 6511 GGTCTCTGCGATAATGGGAAACTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAG 6570 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1131 GGTCTCTGCGATAATGGGAAACTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAG 1072 

Query 6571 AGTAAGAAGGATCTTGATGCTAGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACT 6630 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1071 AGTAAGAAGGATCTTGATGCTAGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACT 1012 
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TACAATATATTGATCAGCGGCTTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TACAATATATTGATCAGCGGCTTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTA 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



TACGAGGAGATGCCCCACAGGGGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TACGAGGAGATGCCCCACAGGGGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATC 

GATGGATTATGCAAGCAGAGCCGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GATGGATTATGCAAGCAGAGCCGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGT 



Query 6811 AGCAAGAGCTTCTCTCCAAACGTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAG 687 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 831 AGCAAGAGCTTCTCTCCAAACGTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAG 772 

Query 6871 GCAGGAAGGGTTGATGATGGGCTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTT 6930 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 771 GCAGGAAGGGTTGATGATGGGCTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTT 712 

Query 6931 GCTAACGCAATTACTTACATCACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAAT 6990 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 711 GCTAACGCAATTACTTACATCACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAAT 652 

Query 6 9 91 GGGGCTCTAGACATTTTCCAGGAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACC 7 050 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 651 GGGGCTCTAGACATTTTCCAGGAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACC 592 

Query 7 051 ATCCGCAATATGCTGACTGGTTTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATG 7110 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5 91 ATCCGCAATATGCTGACTGGTTTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATG 532 

Query 7111 CTTGAGAAACTGCAGATGAGTATGGTATGTAAGTTTCTGTTCAGTCTATGTATTTTTTAT 7170 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 531 CTTGAGAAACTGCAGATGAGTATGGTATGTAAGTTTCTGTTCAGTCTATGTATTTTTTAT 472 

Query 7171 ATAAACAAGAATGTATACATTCTTTTGTGTGTAGCTTCAGATTGATGATACACGTTCTGG 7230 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 471 ATAAACAAGAATGTATACATTCTTTTGTGTGTAGCTTCAGATTGATGATACACGTTCTGG 412 

Query 7231 AATTAACCATTGGTTTGGTTTTGCATTGTAGGATCTATCATTTGGGGGATGAATGATCAA 72 90 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 411 AATTAACCATTGGTTTGGTTTTGCATTGTAGGATCTATCATTTGGGGGATGAATGATCAA 352 

Query 72 91 AGATTTTCTTCTGTTTGCGCAGCAGAGCTTCAATGTCATTTTGTTTCTGCTGCTGCATGT 7350 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 351 AGATTTTCTTCTGTTTGCGCAGCAGAGCTTCAATGTCATTTTGTTTCTGCTGCTGCATGT 2 92 

Query 7351 ATACCCTACTAATGTTTGATCAAATCGTTGAATAGAGTGATCATAGTGAAAAATTGTGTG 7410 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 91 ATACCCTACTAATGTTTGATCAAATCGTTGAATAGAGTGATCATAGTGAAAAATTGTGTG 2 32 
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Group 2 



Query 7411 

Sbjct 231 

Query 7471 

Sbjct 171 

Query 7531 

Sbjct 111 

Query 7591 

Sbjct 51 



GTTAGTAAGTTATTTTGCTGCTATTCTAATGACAGCCTTTTATGCGTCTATTGTCTGGGC 7 4 7 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTTAGTAAGTTATTTTGCTGCTATTCTAATGACAGCCTTTTATGCGTCTATTGTCTGGGC 17 2 

TTAATAAATTTGACCATTTCCAATTAAATTCCATACACTTGTTTCACGCAAGATTATTGG 7 530 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTAATAAATTTGACCATTTCCAATTAAATTCCATACACTTGTTTCACGCAAGATTATTGG 112 

TCTGAACTAAAGAGGCACACCTTCCAGAAGATTTCAGGTGTTAAAAGATGTTTAGGTGTC 7 5 90 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCTGAACTAAAGAGGCACACCTTCCAGAAGATTTCAGGTGTTAAAAGATGTTTAGGTGTC 52 

TGCCCGTTCTGTAGCTGTCACCATGGTTATCGTCAAGCTCGGTCTTCATGA 7 641 

I I I I I I I I I II I! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGCCCGTTCTGTAGCTGTCACCATGGTTATCGTCAAGCTCGGTCTTCATGA 1 



Score = 285 bits (148), Expect = 3e-72 
Identities = 192/209 (91%), Gaps = 5/209 (2%) 
Strand=Plus /Minus 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



ATATTTAAGATAAATGTAGACAAATTTGTTCTTCCTACCATTTTGACAAAAAATGAAAGA 

Mill II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATATTAAAATTAAATGTAGACAAATTTGTT-TTCCTGCCATTTTGGCAAAAAATGAAGGA 

TCTATGTAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACCCAGATTTATGAAAATTATCCATAAATT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCTATGAAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACTCAGATTTATGATAATTATCCATAAATT 

TATATAATTTTATGAATAATTTATCATTTATTTGGGTAAATTTCATAAATATGAAAGTTT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TACATAATTTTATGAA TTATCATTTATTTGGGTAGATTTCATAAATATGAAAGTTT 

CTTTTATGGGTCAAAATGTATAATTTATT 850 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTTTTATGAGTCAAAATGTATAATTTATT 5136 



701 

5281 

761 

5221 

821 

5165 



Score = 144 bits (75), Expect = 5e-30 
Identities = 180/225 (80%), Gaps = 3/225 (1%) 
Strand=Plus/Plus 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



ACCCCTAGAGTAAACCTTAAGGTTCACC-AACCAATAGAAATCACTCATTTCACAGTTGA 1157 

I I I I I I I I I III II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 

ACCCCTAGAGTGAACATTTAGGTTCACCCAACCAATAGGAATCAAGTATTTCATAATTAA 58 60 

TATCTTTTA-AAAAAGTAAACAAAATATTGTCGAGTTATATTACATTTTTAAAATAAAAA 1216 
II I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TATTTTTTTTAAAAAGAAAAGAAAATATTGTCAAGTTATATTATGTTTTTAAAATAAATA 5 92 0 

TATTAAAAAATAAAAATAATAATATATGCAAAAAAAAAGATTTTTTAAAAAGATTTTAAT 12 7 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I 

AAATATAAAAAAAAAATAATAGCCGTTACAAAAAATGAATTTTTGAAAACTATTTTTAAT 5 98 0 
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Group 2 

Query 1277 TTCGTCAACAAAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCT 1321 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 5 981 ATCGTCAA-AAAACACTAAACCTTAAACCCTAAATCCTAAACCCT 6024 

Score = 144 bits (75), Expect = 5e-30 
Identities = 180/225 (80%), Gaps = 3/225 (1%) 
Strand=Plus/Plus 



Query 


1619 


AGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGTTTT-TTGACGATATTAAAAATAGTTTT 


1677 


Sbjct 


6322 


1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 Ml 
AGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTTTGTTGACGAAATTAAAATCTTTTTA 


6381 


Query 


1678 


CAAAAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTTTTTTTATATTTTATTTATTTTAAAAA 


1737 


Sbjct 


6382 


III 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
AAAAATCTTTTTTTTTGCATATATTATTATTTTTATTTTTTAATATTTTTATTTTAAAAA 


6441 


Query 


1738 


CATAATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTTTAAAAAAAATATTAATTATGAAATAC 




Sbjct 


6442 


1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 III 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 II 1 1 1 1 1 1 
TGTAATATAACTCGACAATATTTTGTTTACTTTTT-TAAAAGATATCAACTGTGAAATGA 


6500 


Query 


1798 


TTGATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTCACTCTAGGGGT 1842 




Sbjct 


6501 


III 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 II III 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
GTGATTTCTATTGGTT-GGTGAACCTTAAGGTTTACTCTAGGGGT 6544 




Score = 69.9 bits (36), Expect = 2e-07 
Identities = 54/63 (85%), Gaps = 0/63 (0%) 
Strand=Plus /Minus 




Query 


689 


AAAAAATGAAAGATCTATGTAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACCCAGATTTATGAAAA 


748 


Sbjct 


5390 


1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 III III 
AAAAAATGTAAGATTCACGTAGGTTTCCAAATTTATTAAATTTACCCAACTATATTAAAA 


5331 


Query 


749 


TTA 751 

1 




Sbjct 


5330 


TTA 5328 




Score = 64.1 bits (33), Expect = le-05 
Identities = 45/51 (88%), Gaps = 0/51 (0%) 
Strand=Plus/Plus 




Query 


1287 


AAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGGATAAATACTAAAC 1337 




Sbjct 


6162 


III 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
AAACCCTAAACCCTAAATTCTAAACCCTAAACCCTTGGATAAATCATAAAC 6212 





Score =64.1 bits (33), Expect = le-05 
Identities = 45/51 (88%), Gaps = 0/51 (0%) 
Strand=Plus/Plus 
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Group 2 



Query 1431 GTTTATGATTTATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTT 14 81 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6306 GTTTAGTATTTATCCAAGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTT 6356 



Score = 62.2 bits (32), Expect = 4e-05 
Identities = 52/62 (83%), Gaps = 0/62 (0%) 
Strand=Plus /Minus 



Query 565 TACCCAAGGGTTCCGGATTTAGGATTCAAGGTTTAGAGTTTAGGATTTTAGGTTTAGTGT 624 

I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6130 TACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGT 6071 



Query 625 TT 626 
Sbjct 6070 TT 6069 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 50/63 (79%), Gaps = 0/63 (0%) 
Strand=Plus /Minus 



Query 545 TTACCCAATGGTTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTAGGATTCAAGGTTTAGAGTT 604 

II I I I I MM II I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I M M I II 
Sbjct 6057 TTATCCAAGGGTTTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTT 5998 



Query 605 TAG 607 

I I I 

Sbjct 5997 TAG 5995 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 28/30 (93%), Gaps = 0/30 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 12 92 C T AAAC T C T AAAC T C T AAAT C C TAAACCCT 1321 

I I I I I I M M II II II II II II II II 
Sbjct 6088 CTAAACCCTAAACCCTAAATCCTAAACCCT 6117 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 44/54 (81%), Gaps = 0/54 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1500 AGGGTCTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTT 1553 

MM Ml I II II II II II II II I II II I II II I II II II MM 
Sbjct 6303 AGGGTTTAGTATTTATCCAAGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTT 6356 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 28/30 (93%), Gaps = 0/30 (0%) 
Strand=Plus/Plus 
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Group 2 



Query 152 6 AGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAG 1555 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6322 AGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAG 6351 

Score = 44.9 bits (23), Expect = 6.5 
Identities = 33/38 (86%), Gaps = 0/38 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1287 AAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGG 1324 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 60 90 AAACCCTAAACCCTAAATCCTAAACCCTAAACCCTTGG 6127 

• SEQ 2 from 54-05A application (10/613,053) against SEQ 87 (nucleotides 167,079- 
173,669) from Brown Patent No. 2 (7,314,971) 

Score = 3930 bits (2044), Expect = 0.0 
Identities = 2044/2044 (100%), Gaps = 0/2044 (0%) 
Strand=Plus /Minus 



Query 


1 


ATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGA 


60 


Sbjct 


2550 


1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
ATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGA 


2491 


Query 


61 


TTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAA 


120 


Sbjct 


2490 


1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
TTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAA 


2431 


Query 


121 


GCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTA 


180 


Sbjct 


2430 


1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
GCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTA 


2371 


Query 


181 


GAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTT 


240 


Sbjct 


2370 


1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
GAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTT 


2311 


Query 


241 


GATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCT 


300 


Sbjct 


2310 


1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
GATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCT 


2251 


Query 


301 


CTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTG 


360 


Sbjct 


2250 


1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
CTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTG 


2191 


Query 


361 


ATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATC 


420 


Sbjct 


2190 


1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
ATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATC 


2131 
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Group 2 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



ACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGT 

GTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGT 

AGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATT 

I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATT 



Query 601 GTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATT 660 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1950 GTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATT 1891 



Query 6 61 ACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAAT 72 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 18 90 ACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAAT 1831 

Query 721 CTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCA 780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1830 CTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCA 1771 

Query 781 ATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAA 84 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 177 0 ATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAA 1711 

Query 841 ATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTT 90 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1710 ATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTT 1651 

Query 901 TGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAG 9 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1650 TGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAG 1591 

Query 9 61 ATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAG 102 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1590 ATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAG 1531 

Query 1021 TTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACA 1080 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1530 TTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACA 1471 

Query 1081 ATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAG 114 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 147 0 ATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAG 1411 

Query 1141 CACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACT 1200 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1410 CACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACT 1351 



30 



Group 2 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



CTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAG 

ATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTC 

TATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGT 



Query 1381 TTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAA 1440 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1170 TTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAA 1111 



Query 1441 CTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCT 150 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1110 CTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCT 1051 

Query 1501 AGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGC 15 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1050 AGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGC 9 91 

Query 1561 TTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGG 1620 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 9 90 TTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGG 931 

Query 1621 GGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGC 1680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 930 GGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGC 871 

Query 1681 CGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAAC 174 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 87 0 CGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAAC 811 

Query 1741 GTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGG 1800 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 810 GTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGG 751 

Query 1801 CTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATC 18 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 750 CTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATC 6 91 

Query 1861 ACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAG 1920 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 

Sbjct 690 ACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAG 631 

Query 1921 GAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGT 1980 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 630 GAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGT 571 
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Query 1981 TTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGT 2 04 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 570 TTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGT 511 

Query 2041 ATGG 2044 

I I 

Sbjct 510 ATGG 507 



Score = 43.0 bits (22), Expect = 5.9 
Identities = 22/22 (100%), Gaps = 0/22 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 2043 GGATCTATCATTTGGGGGATGA 2064 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 381 GGATCTATCATTTGGGGGATGA 360 



• SEQ 1 from 54-05A application (10/613,053) against SEQ 87 (nucleotides 167,079- 

173,669 with the intron at nucleotides 167,459-167,585 removed) from Brown Patent No. 
2 (7,314,971) 

Score = 1.166e+04 bits (6062), Expect = 0.0 
Identities = 6079/6085 (99%), Gaps = 1/6085 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 10 52 ATGGAGGCACCAAATTATCCTATATTTTTTGGACTTAATCTTGGTGTACCCCTAGAGTAA 1111 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6464 ATGGAGGCACCAAATTATCCTATATTTTTTGGACTTAATCTTGGTGTACCCCTAGAGTAA 6405 

Query 1112 ACCTTAAGGTTCACCAACCAATAGAAATCACTCATTTCACAGTTGATATCTTTTAAAAAA 1171 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6404 ACCTTAAGGTTCACCAACCAATAGAAATCACTCATTTCACAGTTGATATCTTTTAAAAAA 6345 

Query 1172 GTAAACAAAATATTGTCGAGTTATATTACATTTTTAAAATAAAAATATTAAAAAATAAAA 1231 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6344 GTAAACAAAATATTGTCGAGTTATATTACATTTTTAAAATAAAAATATTAAAAAATAAAA 6285 

Query 1232 ATAATAATATATGCAAAAAAAAAGATTTTTTAAAAAGATTTTAATTTCGTCAACAAAACA 12 91 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6284 ATAATAATATATGCAAAAAAAAAGATTTTTTAAAAAGATTTTAATTTCGTCAACAAAACA 6225 

Query 12 92 CTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGGATAAATACTAAACCCTAAATTAAAAAC 1351 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 62 2 4 CTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGGATAAATACTAAACCCTAAATTAAAAAC 6165 

Query 1352 ATTAAACCATAATAGTATTTTTAAGATTTAATGTTTTAGTGTTTAGTGTTTTTGATTTAG 1411 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6164 ATTAAACCATAATAGTATTTTTAAGATTTAATGTTTTAGTGTTTAGTGTTTTTGATTTAG 6105 
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Query 1412 AATTTAGGATTATCCAAGTGTTTATGATTTATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGG 1471 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6104 AATTTAGGATTATCCAAGTGTTTATGATTTATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGG 6045 

Query 1472 TTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAAGGGTCTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTT 1531 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6044 TTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAAGGGTCTATGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTT 5 985 

Query 1532 TAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCC 1591 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5984 TAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCC 5925 

Query 1592 AAGGGTTTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGT 1651 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5924 AAGGGTTTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGT 5865 

Query 1652 TTTTTGACGATATTAAAAATAGTTTTCAAAAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTT 1711 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5864 TTTTTGACGATATTAAAAATAGTTTTCAAAAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTT 5805 

Query 1712 TTTTTATATTTTATTTATTTTAAAAACATAATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTT 1771 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5804 TTTTTATATTTTATTTATTTTAAAAACATAATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTT 5745 

Query 1772 TAAAAAAAATATTAATTATGAAATACTTGATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTC 1831 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5744 TAAAAAAAATATTAATTATGAAATACTTGATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTC 5 685 

Query 1832 ACTCTAGGGGTGAACCTAAGGATAACTCTATTTTTTGGGGTGAAATAGCACTATAGCGGA 1891 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5 684 ACTCTAGGGGTGAACCTAAGGATAACTCTATTTTTTGGGGTGAAATAGCACTATAGCGGA 5 625 

Query 1892 TATCTTTTTCAATAGATTATAAGCACGGCTCTACCTATGACTAATCAAGAACTTGGGATG 1951 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5624 TATCTTTTTCAATAGATTATAAGCACGGCTCTACCTATGACTAGTCAAGAACTTGGGATG 5565 

Query 1952 ATTGGAAATCTGCAGGTTGTACTCAATATGGGATTATATTGGTTCTAACAAGTAGATATG 2011 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5564 ATTGGAAATCTGCAGGTTGTACTCAATATGGGATTATATTGGTTCTAACAAGTAGATATG 5505 

Query 2 012 ATCCTTGAAAATTAAAGTTATTAGATCAGTTCATCGTGAAAGGTGTAGGGTTTGTCATTT 2 071 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5504 ATCCTTGAAAATTAAAGTTATTAGATCAGTTCATCGTGAAAGGTGTAGGGTTTGTCATTT 5445 

Query 2 072 TATTAACAAATTTGTCATTTCATTAACAATTTTTGTCATTTTATAAACATGAAAATTATA 2131 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5444 TATTAACAAATTTGTCATTTCATTAACAATTTTTGTCATTTTATAAACATGAAAATTATA 5385 

Query 2132 ACGAATGCACTTTGCTGCCAGATCCCAATTTGTCATTTTATTTTTGGGAAAAAAATGTAG 2191 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5384 ACGAATGCACTTTGCTGCCAGATCCCAATTTGTCATTTTATTTTTGGGAAAAAAATGTAG 5325 
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Query 2192 CATTTCGTGAGTGTTTCTATTTTTGGCAAAAACAAAAAGTGTGAGATCAATTTTGACCAA 2251 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 532 4 CATTTCGTGAGTGTTTCTATTTTTGGCAAAAACAAAAAGTGTGAGATCAATTTTGACCAA 52 65 

Query 2252 AAAAAAATGTAAGATTCACGTAGGTTTCCAAATTTATTAAATTTACCCAACTATATTAAA 2311 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 52 64 AAAAAAATGTAAGATTCACGTAGGTTTCCAAATTTATTAAATTTACCCAACTATATTAAA 52 05 

Query 2312 ATTAAATGTAGACAAATTTGTTTTCCTGCCATTTTGGCAAAAAATGAAGGATCTATGAAG 2371 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 52 04 ATTAAATGTAGACAAATTTGTTTTCCTGCCATTTTGGCAAAAAATGAAGGATCTATGAAG 5145 

Query 2372 GTTTCCAAGTTTATTAAATTTACTCAGATTTATGATAATTATCCATAAATTTACATAATT 2431 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5144 GTTTCCAAGTTTATTAAATTTACTCAGATTTATGATAATTATCCATAAATTTACATAATT 50 85 

Query 2432 TTATGAATTATCATTTATTTGGGTAGATTTCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGAGTCA 24 91 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 50 84 TTATGAATTATCATTTATTTGGGTAGATTTCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGAGTCA 5025 

Query 24 92 AAATGTATAATTTATTGGGTAACTTTCATAAATTTTAGAATTTACATCGATTTTATATTA 2551 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5024 AAATGTATAATTTATTGGGTAACTTTCATAAATTTTAGAATTTACATCGATTTTATATTA 4 9 65 

Query 2552 ATTCGTATAGATTTATGTTGACTTTATATATGAAAAAATATGTATTATATTAAAAGTAGT 2611 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 9 64 ATTCGTATAGATTTATGTTGACTTTATATATGAAAAAATATGTATTATATTAAAAGTAGT 4 905 

Query 2612 TGCTCATATATGATTTTTAAATATTAAATATGATCCAAAAGTTTAATGAATAAAGAATGT 2671 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 904 TGCTCATATATGATTTTTAAATATTAAATATGATCCAAAAGTTTAATGAATAAAGAATGT 4 845 

Query 2 672 TTATGGAATTTACAAAAGTTAGTTGTTAAAAGTTAGTGGGAAAAAAATTATTTTTTATAG 2731 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 844 TTATGGGATTTACAAAAGTTAGTTGTTAAAAGTTAGTGGGAAAAAAATTATTTTTTATAG 47 85 

Query 2732 GCAAAGTGGATTTTGGGTCCCACGAAATTACTTTTCCAACTTGCCAAGTTTAATAGGCAA 27 91 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 47 84 GCAAAGTGGATTTTGGGTCCCACGAAATTACTTTTCCAACTTGCCAAGTTTAATAGGCAA 4725 

Query 2792 AAAGGTTAAAAATGTCATAAATTTATTCTCTCTCTACTAGGTTGCCCAATTGCCTAATAT 2851 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 4724 AAAGGTTAAAAATGTCATAAATTTATTCTCTCTCTACTAGGTTGCCCAATTGCCTAATAT 4665 

Query 2852 AAACTTGAGGTGGCCTATTTTTCTAATTCAAACTTAAAAGTTGCCCTTTCCCCTAATTGA 2911 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4664 AAATTTGAGGTGGCCTATTTTCCTAATTCAAACTTAAAAGTTGCCCTTTCCCCTAATTGA 4605 

Query 2912 CCCATAAAAGAATGAAAGACATTTTTCTTTTCCAAATTACAATCCCTAGATAATTTTATT 2971 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 604 CCCATAAAAGAATGAAAGACATTTTTCTTTTCCAAATTACAATCCCTAGATAATTTTATT 4545 
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Query 2 972 TTGTAGGTGCATTCCATCGGTTATGATTACAGAATAGCTACGCTTCTCTATTGATTCTTA 3031 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4544 TTGTAGGTGCATTCCATCGGTTATGATTACAGAATAGCTACGCTTCTCTATTGATTCTTA 4485 

Query 3032 TTGCGCCGTTGGTGACGTTTTCCATGGAATCAAGTAGTGTTTTATCTCCTATCACTAACA 30 91 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 44 84 TTGCGCCGTTGGTGACGTTTTCCATGGAATCAAGTAGTGTTTTATCTCCTATCACTAACA 4425 

Query 30 92 ACATATTCATAGATTTTGTTTATCACTTGTTCTGTGTTCCTGATCATATACTTGACTCAG 3151 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4424 ACATATTCATAGATTTTGTTTATCACTTGTTCTGTGTTCCTGATCATATACTTGACTCAG 4365 

Query 3152 T T T C T GT GAT T T C AT C AAGT T T T TGAGAACAGAAGAAGCAAAAAAGAAAAC GAGC AGAGC 3211 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 3 64 TTTCTGTGATTTCATCAAGTTTTTGAGAACAGAAGAAGCAAAAAAGAAAACGAGCAGAGC 4305 

Query 3212 TGCTCTTACAATGTTTTAACCGTGAGTGATAAATTTATTTACATAAAAGTATTTTAAAAA 3271 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4304 TGCTCTTACAATGTTTTAACCGTGAGTGATAAATTTATTTACATAAAAGTATTTTAAAAA 4245 

Query 3272 TAGATTTAATCAACCAATTTAATATATTATTTTATATTTAGTTCATTTTTTTTTGACATC 3331 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4244 TAGATTTAATCAACCAATTTAATATATTATTTTATATTTAGTTCATTTTTTTTTGACATC 4185 

Query 3332 TTTTATATTTAGTTTAGAACACCTCTATTTGAGTACAACATAGATTATAATGATAAATTT 3391 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4184 TTTTATATTTAGTTTAGAACACCTCTATTTGAGTACAACATAGATTATAATGATAAATTT 4125 

Query 3392 ATAAAATAGCATAATTTTTTATTTTCATTGTTTTATGATAAAATTCTAAATAACAATAAT 3451 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4124 ATAAAATAGCATAATTTTTTATTTTCATTGTTTTATGATAAAATTCTAAATAACAATAAT 4 0 65 

Query 3452 TATAATATTATTATATTACTAATTGCAAAAATTAATTAATACATTATTTTATAATAAATA 3511 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 0 64 TATAATATTATTATATTACTAATTGCAAAAATTAATTAATACATTATTTTATAATAAATA 4 0 05 

Query 3512 TTTAAAACGTTGGGTAGGATTTTGTTAGATTTTTTTCAACAAATTTTGTTATAGCTAAAA 3571 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4004 TTTAAAACGTTGGGTAGGATTTTGTTAGATTTTTTTCAACAAATTTTGTTATAGCTAAAA 3945 

Query 3572 TAAAATTCAAATGTATTGTTAAAATTGATTTTTTTTTTTTTTGATTATTAAGATTTAATA 3631 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3944 TAAAATTCAAATGTATTGTTAAAATTGATTTTTTTTTTTTTTGATTATTAAGATTTAATA 3885 

Query 3632 TAAATAAACATATATGTCATATTAAATATTTAACTAAGTGGTCCTAATCTTTGAACTAGG 3691 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 38 84 TAAATAAACATATATGTCATATTAAATATTTAACTAAGTGGTCCTAATCTTTGAACTAGG 3825 

Query 3692 GGTGGGCGTTCGGGTACCTATTCGGGTTTCGGTTCGAGTCTATTCGGATTTCGGATTTTT 3751 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3824 GGTGGGCGTTCGGGTACCTATTCGGGTTTCGGTTCGAGTCTATTCGGATTTCGGATTTTT 37 65 
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Query 3752 GGGGTCAAAGATTTTAGCCCCATTCGGTTATTTCTAAATTACGGTTCGGGTTCGGTTCGG 3811 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3764 GGGGTCAAAGATTTTAGCCCCATTCGGTTATTTCTAAATTACGGTTCGGGTTCGGTTCGG 3705 

Query 3812 ATCCTTGCGGATTCGGTTCGGGTTCGGATAACCCGTTTAAATTATTTTCAAAATTTTAAA 3871 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3704 ATCCTTGCGGATTCGGTTCGGGTTCGGATAACCCGTTTAAATTATTTTCAAAATTTTAAA 3645 

Query 3872 ATTTCATTATATATTTTAAACTTTTCGAAATTTGTAAACAAAATAATATATTACATATAA 3931 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3 64 4 ATTTCATTATATATTTTAAACTTTTCGAAATTTGTAAACAAAATAATATATTACATATAA 3585 

Query 3932 ATTTCAATAATATGTGTCGAAGTACCAAAACTTAACATGTAAATTGGTTTGATTTGGATA 3991 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3584 ATTTCAATAATATGTGTCGAAGTACCAAAACTTAACATGTAAATTGGTTTGATTTGGATA 3525 

Query 3992 TTTGGATAGAAAATCAATCATATTTTATATATTTTTGGTGTTTTGAGTATGCTTTAACTA 4051 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 352 4 TTTGGATAGAAAATCAATCATATTTTATATATTTTTGGTGTTTTGAGTATGCTTTAACTA 34 65 

Query 4052 TTTATACATGTACTTTTTAATGTTTTTATATATTTTCTAGTATTTTGAACAATTTAAAAG 4111 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 34 64 TTTATACATGTACTTTTTAATGTTTTTATATATTTTCTAGTATTTTGAACAATTTAAAAG 34 05 

Query 4112 TATTATATATATTTTAGATGCTTTTTAATATATATTCAATCTAAAAATAGTTAAATATAT 4171 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 34 04 TATTATATATATTTTAGATGCTTTTTAATATATATTCAATCTAAAAATAGTTAAATATAT 3345 

Query 4172 ATGTATATTAATCTATTTCGGATACATTCGGATATCCAAAATATTTTGGTTCGGATCGGG 4231 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3344 ATGTATATTAATCTATTTCGGATACATTCGGATATCCAAAATATTTTGGTTCGGATCGGG 3285 

Query 4232 TTCGGTTTTGGTTCTTTAAATACCAAAAATTTAAACCTATTCGGATATTCAATTAATTTC 42 91 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3284 TTCGGTTTTGGTTCTTTAAATACCAAAAATTTAAACCTATTCGGATATTCAATTAATTTC 3225 

Query 42 92 GGTTCGGATTTGGTATTACTTTTGCAGATCGGATTCGGTTCGGTTCTTTGGATTCAGTTT 4351 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3224 GGTTCGGATTTGGTATTACTTTTGCAGATCGGATTCGGTTCGGTTCTTTGGATTCAGTTT 3165 

Query 4352 TTTTGTCCAGCCCTACTCTGAACAGTAGATAAAAAATAGAACCCTAAATTAATAGGTTAG 4411 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3164 TTTTGTCCAGCCCTACTCTGAACAGTAGATAAAAAATAGAACCCTAAATTAATAGGTTAG 3105 

Query 4412 ATTTTGGTTAGGTCTTTCTAATTAGTATGGAGATTCTCGATTCCTTCTCATTGCAGTGTG 4471 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3104 ATTTTGGTTAGGTCTTTCTAATTAGTATGGAGATTCTCGATTCCTTCTCATTGCAGTGTG 3045 

Query 4472 GTATGTCCAACTCATTGTTTATGTACATATCCAATTTAGTTTTGAGTCAAATGTTTAGTT 4531 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3044 GTATGTCCAACTCATTGTTTATGTACATATCCAATTTAGTTTTGAGTCAAATGTTTAGTT 2 985 
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Query 4532 ACTTAAGAGTTGAATGAAATAGGGGATGATATTGATGGCCAAGGTTCTCCCAAAGTAAAT 4591 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 984 ACTTAAGAGTTGAATGAAATAGGGGATGATATTGATGGCCAAGGTTCTCCCAAAGTAAAT 2 92 5 

Query 4592 -AACTTTGTTTATATTTTAAGTTAGCTTATAACATCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTC 4650 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2924 AAACTTTGTTTATATTTTAAGTTAGCTTATAACATCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTC 2865 

Query 4651 AATAAAAATGTCATTAACTGGTTCCTCTAATATAATTATTTAACACACCTGGCTGTTGAT 4710 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2864 AATAAAAATGTCATTAACTGGTTCCTCTAATATAATTATTTAACACACCTGGCTGTTGAT 2805 

Query 4711 AAATTTTTATGATCGTTTAATAATTTTAGAAGTGGATAGTCTGTAAATGGTCTTTGATTG 477 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2804 AAATTTTTATGATCGTTTAATAATTTTAGAAGTGGATAGTCTGTAAATGGTCTTTGATTG 2745 

Query 4771 GTCGTCTTGATTTTTAAAAGTGGACTAAACAAGAAGGCTTAGTAATAAATACTGAACCGG 4 830 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2744 GTCGTCTTGATTTTTAAAAGTGGACTAAACAAGAAGGCTTAGTAATAAATACTGAACCGG 2 685 

Query 4 831 AACTCTACTGGTTTCAATAGCTCGGTTTATCAATTTCTCTCGGCTCTGGGTTTAGTGAAT 4 8 90 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 684 AACTCTACTGGTTTCAATAGCTCGGTTTATCAATTTCTCTCGGCTCTGGGTTTAGTGAAT 2 625 

Query 4891 CATGTGGCCCTGTGGGTTTAAACAAGGAACTCAATCAATCAACTGGTGACAAATCTGAAC 4950 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 624 CATGTGGCCCTGTGGGTTTAAACAAGGAACTCAATCAATCAACTGGTGACAAATCTGAAC 25 65 

Query 4951 CGGAAATTGTATAATTCAAACTGAACCGGTTCTTGTAAAACAAATGGAACCCGTTTGTAC 5010 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 5 64 CGGAAATTGTATAATTCAAACTGAACCGGTTCTTGTAAAACAAATGGAACCCGTTTGTAC 2505 

Query 5011 TTTATCTCTCGTTTATTTTCTCAGTCACGAGTTTTTTTTAGAGATCGACGAAGAACAAAA 5070 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2504 TTTATCTCTCGTTTATTTTCTCAGTCACGAGTTTTTTTTAGAGATCGACGAAGAACAAAA 2445 

Query 5071 TTTAGGCGAAACAAAAATAAAATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCT 5130 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2444 TTTAGGCGAAACAAAAATAAAATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCT 2385 

Query 5131 CCTGCTGAGTCTGCGGCTAGATTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAG 5190 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2384 CCTGCTGAGTCTGCGGCTAGATTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAG 2325 

Query 5191 GCAAGCGGAGAGAGTTGCGAAGCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGG 5250 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 32 4 GCAAGCGGAGAGAGTTGCGAAGCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGG 2 2 65 

Query 5251 TTTCATGAAATCAAAGGTTTAGAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCT 5310 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2264 TTTCATGAAATCAAAGGTTTAGAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCT 2205 
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Query 5311 CGTCCTTTACCTTCTGTGGTTGATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAA 5370 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 22 04 CGTCCTTTACCTTCTGTGGTTGATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAA 2145 

Query 5371 CGCCCGGATCTTGTGATTTCTCTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGAT 5430 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2144 CGCCCGGATCTTGTGATTTCTCTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGAT 2 0 85 

Query 5431 ATATACAGCTTCAATATTCTGATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCT 54 90 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2084 ATATACAGCTTCAATATTCTGATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCT 2025 

Query 54 91 TTGTCTACATTTGGTAAGATCACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACC 5550 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2024 TTGTCTACATTTGGTAAGATCACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACC 1965 

Query 5551 ACCCTGCTCCATGGATTATGTGTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCAT 5610 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1964 ACCCTGCTCCATGGATTATGTGTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCAT 1905 

Query 5611 CAAATGTTTGAAACGACATGTAGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGT 5670 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1904 CAAATGTTTGAAACGACATGTAGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGT 1845 

Query 5671 CTTTGCCGCGAGGGTAGAATTGTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGAT 5730 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1844 CTTTGCCGCGAGGGTAGAATTGTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGAT 17 85 

Query 5731 GGTCTCCAGCCTACCCAGATTACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGA 57 90 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 17 84 GGTCTCCAGCCTACCCAGATTACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGA 1725 

Query 57 91 GATACTGTGTCTGCACTGAATCTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCC 5850 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1724 GATACTGTGTCTGCACTGAATCTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCC 1665 

Query 5851 AATGTTGTAATCTATAGTGCAATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGAT 5 910 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1664 AATGTTGTAATCTATAGTGCAATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGAT 1605 

Query 5911 GCACAAAATCTTTTCACTGAAATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTAC 5970 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1604 GCACAAAATCTTTTCACTGAAATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTAC 154 5 

Query 5971 AACAGTATGATAGTTGGTTTTTGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTG 6030 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1544 AACAGTATGATAGTTGGTTTTTGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTG 1485 

Query 6031 CAAGAAATGTTAGAAAGGAAGATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAAT 60 90 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 14 84 CAAGAAATGTTAGAAAGGAAGATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAAT 1425 
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Query 60 91 GCATTTGTCAAGGAAGGCAAGTTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCA 6150 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1424 GCATTTGTCAAGGAAGGCAAGTTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCA 1365 

Query 6151 AGGGGTATAATCCCTAATACAATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAG 6210 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 13 64 AGGGGTATAATCCCTAATACAATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAG 1305 

Query 6211 AATCGTCTTGATGCTGCTGAGCACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCC 6270 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1304 AATCGTCTTGATGCTGCTGAGCACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCC 1245 

Query 6271 AACCTAATCACTTTCAATACTCTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGAT 6330 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1244 AACCTAATCACTTTCAATACTCTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGAT 1185 

Query 6331 GGAATGGAACTTCTCCATGAGATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTAC 6390 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1184 GGAATGGAACTTCTCCATGAGATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTAC 1125 

Query 6391 AACACTCTTATTCACGGGTTCTATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTA 6450 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1124 AACACTCTTATTCACGGGTTCTATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTA 1065 

Query 6451 CAAGAGATGATCTCTAGTGGTTTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGAT 6510 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1064 CAAGAGATGATCTCTAGTGGTTTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGAT 1005 

Query 6511 GGTCTCTGCGATAATGGGAAACTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAG 6570 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 10 04 GGTCTCTGCGATAATGGGAAACTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAG 94 5 

Query 6571 AGTAAGAAGGATCTTGATGCTAGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACT 6630 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 944 AGTAAGAAGGATCTTGATGCTAGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACT 885 

Query 6631 TACAATATATTGATCAGCGGCTTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTA 6690 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8 84 TACAATATATTGATCAGCGGCTTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTA 825 

Query 6691 TACGAGGAGATGCCCCACAGGGGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATC 6750 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 824 TACGAGGAGATGCCCCACAGGGGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATC 7 65 

Query 6751 GATGGATTATGCAAGCAGAGCCGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGT 6810 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 764 GATGGATTATGCAAGCAGAGCCGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGT 705 

Query 6811 AGCAAGAGCTTCTCTCCAAACGTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAG 687 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 704 AGCAAGAGCTTCTCTCCAAACGTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAG 645 
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Query 6871 GCAGGAAGGGTTGATGATGGGCTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTT 6930 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 644 GCAGGAAGGGTTGATGATGGGCTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTT 585 

Query 6931 GCTAACGCAATTACTTACATCACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAAT 6990 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 584 GCTAACGCAATTACTTACATCACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAAT 525 

Query 6 9 91 GGGGCTCTAGACATTTTCCAGGAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACC 7 050 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 524 GGGGCTCTAGACATTTTCCAGGAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACC 4 65 

Query 7 051 ATCCGCAATATGCTGACTGGTTTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATG 7110 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 464 ATCCGCAATATGCTGACTGGTTTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATG 405 

Query 7111 CTTGAGAAACTGCAGATGAGTATGG 7135 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 4 04 CTTGAGAAACTGCAGATGAGTATGG 380 



Score = 733 bits (381), Expect = 0.0 
Identities = 381/381 (100%), Gaps = 0/381 (0 
Strand=Plus /Minus 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



72 61 GGATCTATCATTTGGGGGATGAATGATCAAAGATTTTCTTCTGTTTGCGCAGCAGAGCTT 732 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
381 GGATCTATCATTTGGGGGATGAATGATCAAAGATTTTCTTCTGTTTGCGCAGCAGAGCTT 32 2 

7 321 CAATGTCATTTTGTTTCTGCTGCTGCATGTATACCCTACTAATGTTTGATCAAATCGTTG 738 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
321 CAATGTCATTTTGTTTCTGCTGCTGCATGTATACCCTACTAATGTTTGATCAAATCGTTG 2 62 

7 381 AATAGAGTGATCATAGTGAAAAATTGTGTGGTTAGTAAGTTATTTTGCTGCTATTCTAAT 7 4 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 61 AATAGAGTGATCATAGTGAAAAATTGTGTGGTTAGTAAGTTATTTTGCTGCTATTCTAAT 2 02 

7 4 41 GACAGCCTTTTATGCGTCTATTGTCTGGGCTTAATAAATTTGACCATTTCCAATTAAATT 7 50 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 01 GACAGCCTTTTATGCGTCTATTGTCTGGGCTTAATAAATTTGACCATTTCCAATTAAATT 14 2 

7 501 CCATACACTTGTTTCACGCAAGATTATTGGTCTGAACTAAAGAGGCACACCTTCCAGAAG 7 5 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I 
141 CCATACACTTGTTTCACGCAAGATTATTGGTCTGAACTAAAGAGGCACACCTTCCAGAAG 8 2 

7 5 61 ATTTCAGGTGTTAAAAGATGTTTAGGTGTCTGCCCGTTCTGTAGCTGTCACCATGGTTAT 7 62 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
8 1 ATTTCAGGTGTTAAAAGATGTTTAGGTGTCTGCCCGTTCTGTAGCTGTCACCATGGTTAT 2 2 

7621 CGTCAAGCTCGGTCTTCATGA 7641 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
21 CGTCAAGCTCGGTCTTCATGA 1 
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Score = 285 bits (148), Expect = 3e-72 
Identities = 192/209 (91%), Gaps = 5/209 (2%) 
Strand=Plus /Minus 



Query 642 

Sbjct 5212 

Query 702 

Sbjct 5153 

Query 762 

Sbjct 5093 

Query 822 

Sbjct 5037 



ATATTTAAGATAAATGTAGACAAATTTGTTCTTCCTACCATTTTGACAAAAAATGAAAGA 
I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATATTAAAATTAAATGTAGACAAATTTGTT-TTCCTGCCATTTTGGCAAAAAATGAAGGA 

TCTATGTAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACCCAGATTTATGAAAATTATCCATAAATT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCTATGAAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACTCAGATTTATGATAATTATCCATAAATT 

TATATAATTTTATGAATAATTTATCATTTATTTGGGTAAATTTCATAAATATGAAAGTTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TACATAATTTTATGAA TTATCATTTATTTGGGTAGATTTCATAAATATGAAAGTTT 

CTTTTATGGGTCAAAATGTATAATTTATT 850 

Ill I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTTTTATGAGTCAAAATGTATAATTTATT 500 9 



701 

5154 

761 

5094 

821 

5038 



Score = 144 bits (75), Expect = 5e-30 
Identities = 180/225 (80%), Gaps = 3/225 (1%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1099 ACCCCTAGAGTAAACCTTAAGGTTCACC-AACCAATAGAAATCACTCATTTCACAGTTGA 1157 

I I I I I I I I I I III II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 

Sbjct 5 67 4 ACCCCTAGAGTGAACATTTAGGTTCACCCAACCAATAGGAATCAAGTATTTCATAATTAA 57 33 

Query 1158 TATCTTTTA-AAAAAGTAAACAAAATATTGTCGAGTTATATTACATTTTTAAAATAAAAA 1216 

II I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 57 34 TATTTTTTTTAAAAAGAAAAGAAAATATTGTCAAGTTATATTATGTTTTTAAAATAAATA 57 93 

Query 1217 T AT T AAAAAAT AAAAAT AAT AATATATGCAAAAAAAAAGAT T T T T T AAAAAGAT T T T AAT 127 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I 

Sbjct 57 94 AAATATAAAAAAAAAATAATAGCCGTTACAAAAAATGAATTTTTGAAAACTATTTTTAAT 5853 

Query 1277 TTCGTCAACAAAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCT 1321 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 5854 ATCGTCAA-AAAACACTAAACCTTAAACCCTAAATCCTAAACCCT 58 97 



Score = 144 bits (75), Expect = 5e-30 
Identities = 180/225 (80%), Gaps = 3/225 (1%) 
Strand=Plus/Plus 



Query 1619 AGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGTTTT-TTGACGATATTAAAAATAGTTTT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 
Sbjct 6195 AGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTTTGTTGACGAAATTAAAATCTTTTTA 



1677 
6254 
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Query 1678 CAAAAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTTTTTTTATATTTTATTTATTTTAAAAA 1737 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6255 AAAAATCTTTTTTTTTGCATATATTATTATTTTTATTTTTTAATATTTTTATTTTAAAAA 6314 

Query 1738 CATAATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTTTAAAAAAAATATTAATTATGAAATAC 17 97 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 
Sbjct 6315 TGTAATATAACTCGACAATATTTTGTTTACTTTTT-TAAAAGATATCAACTGTGAAATGA 6373 

Query 17 98 TTGATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTCACTCTAGGGGT 1842 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II III I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6374 GTGATTTCTATTGGTT-GGTGAACCTTAAGGTTTACTCTAGGGGT 6417 



Score = 69.9 bits (36), Expect = 2e-07 
Identities = 54/63 (85%), Gaps = 0/63 (0%) 
Strand=Plus /Minus 



Query 68 9 AAAAAATGAAAGATCTATGTAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACCCAGATTTATGAAAA 74 8 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III III 

Sbjct 52 63 AAAAAATGTAAGATTCACGTAGGTTTCCAAATTTATTAAATTTACCCAACTATATTAAAA 52 04 



Query 749 TTA 751 

I I I 

Sbjct 5203 TTA 5201 



Score =64.1 bits (33), Expect = le-05 
Identities = 45/51 (88%), Gaps = 0/51 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1287 AAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGGATAAATACTAAAC 1337 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6035 AAACCCTAAACCCTAAATTCTAAACCCTAAACCCTTGGATAAATCATAAAC 60 85 



Score = 64.1 bits (33), Expect = le-05 
Identities = 45/51 (88%), Gaps = 0/51 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1431 GTTTATGATTTATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTT 14 81 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
Sbjct 617 9 GTTTAGTATTTATCCAAGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTT 622 9 



Score = 62.2 bits (32), Expect = 4e-05 
Identities = 52/62 (83%), Gaps = 0/62 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 565 TACCCAAGGGTTCCGGATTTAGGATTCAAGGTTTAGAGTTTAGGATTTTAGGTTTAGTGT 624 

I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6003 TACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGT 5944 
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Query 625 TT 626 
Sbjct 5943 TT 5942 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 50/63 (79%), Gaps = 0/63 (0%) 
Strand=Plus /Minus 



Query 54 5 TTACCCAATGGTTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTAGGATTCAAGGTTTAGAGTT 
II I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I i I I I I II 
Sbjct 5930 TTATCCAAGGGTTTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTT 



Query 605 TAG 607 

I I I 

Sbjct 5870 TAG 5868 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 28/30 (93%), Gaps = 0/30 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 12 92 CTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCT 1321 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 5 9 61 CTAAACCCTAAACCCTAAATCCTAAACCCT 5990 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 44/54 (81%), Gaps = 0/54 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1500 AGGGTCTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTT 1553 

I I I I III I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
Sbjct 617 6 AGGGTTTAGTATTTATCCAAGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTT 622 9 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 28/30 (93%), Gaps = 0/30 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 152 6 AGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAG 1555 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6195 AGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAG 6224 



Score = 44.9 bits (23), Expect = 6.5 
Identities = 33/38 (86%), Gaps = 0/38 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1287 AAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGG 1324 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 5963 AAACCCTAAACCCTAAATCCTAAACCCTAAACCCTTGG 6000 
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• SEQ 2 from 54-05A application (10/613,053) against SEQ 87 (nucleotides 167,079- 

173,669 with the intron at nucleotides 167,459-167,585 removed) from Brown Patent No. 
2 (7,314,971) 



Score = 3969 bits (2064), Expect = 0.0 
Identities = 2064/2064 (100%), Gaps = 0/2064 (0 
Strand=Plus /Minus 



Query 
Sbjct 



ATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGA 



Query 
Sbjct 



TTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAA 



Query 121 GCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTA 180 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 2303 GCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTA 2244 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



GAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTT 24 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTT 2184 

GATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCT 30 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCT 2124 

CTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTG 3 60 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTG 2 0 64 



Query 
Sbjct 



ATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCmGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATC 



420 



Query 421 ACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGT 480 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2003 ACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGT 1944 

Query 481 GTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGT 54 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 194 3 GTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGT 18 84 



Query 
Sbjct 



AGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATT 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



601 

1823 

661 

1763 

721 

1703 

781 

1643 

841 

1583 

901 

1523 

961 

1463 

1021 

1403 

1081 

1343 

1141 

1283 

1201 

1223 

1261 

1163 

1321 

1103 



GTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATT 

ACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAAT 



CTGCTGAGGAAGATGGAGGAGt 



'GTAATCTATAGTGCA 



CTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCA 

ATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAA 

ATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTT 

TGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAG 

ATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAG 

TTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACA 

ATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAG 

CACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACT 

CTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAG 

ATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTC 

TATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGT 



660 

1764 

720 

1704 

780 

1644 

840 

1584 

900 

1524 

960 

1464 

1020 

1404 

1080 

1344 

1140 

1284 

1200 

1224 

1260 

1164 

1320 

1104 

1380 

1044 
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Query 1381 TTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAA 144 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1043 TTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAA 984 

Query 1441 CTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCT 150 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 983 CTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCT 924 

Query 1501 AGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGC 15 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 923 AGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGC 8 64 



Query 
Sbjct 



TTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGG 



Query 1621 GGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGC 1680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 8 03 GGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGC 744 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



1681 
743 
1741 
683 
1801 
623 
1861 
563 
1921 
503 
1981 
443 
2041 
383 



CGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAAC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAAC 

GTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGG 

CTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATC 

ACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAG 

GAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGT 

TTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGT 

ATGGATCTATCATTTGGGGGATGA 2064 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGGATCTATCATTTGGGGGATGA 3 60 



684 

1800 

624 

1860 

564 

1920 

504 

1980 

444 

2040 

384 
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• SEQ 3 from 54-05A application (10/613,053) against SEQ 179 from Brown Patent No. 2 
(7,314,971) 

Score = 1380 bits (3573), Expect = 0.0 
Identities = 687/687 (100%), Positives = 687/687 (100%), Gaps = 0/687 (0%) 

Query 1 MLARVCGFKCSSSPAESAARLFCTRSIRDTLAKASGESCEAGFGGESLKLQSGFHEIKGL 60 

MLARVCGFKCSSSPAESAARLFCTRSIRDTLAKASGESCEAGFGGESLKLQSGFHEIKGL 
Sbjct 1 MLARVCGFKCSSSPAESAARLFCTRSIRDTLAKASGESCEAGFGGESLKLQSGFHEIKGL 60 

Query 61 EDAIDLFSDMLRSRPLPSVVDFCKLMGVVVRMERPDLVISLYQKMERKQIRCDIYSFNIL 120 

EDAIDLFSDMLRSRPLPSVVDFCKLMGVVVRMERPDLVISLYQKMERKQIRCDIYSFNIL 
Sbjct 61 EDAIDLFSDMLRSRPLPSVVDFCKLMGVVVRMERPDLVISLYQKMERKQIRCDIYSFNIL 120 

Query 121 IKCFCSCSKLPFALSTFGKITKLGLHPDVVTFTTLLHGLCVEDRVSEALDFFHQMFETTC 180 

IKCFCSCSKLPFALSTFGKITKLGLHPDVVTFTTLLHGLCVEDRVSEALDFFHQMFETTC 
Sbjct 121 IKCFCSCSKLPFALSTFGKITKLGLHPDVVTFTTLLHGLCVEDRVSEALDFFHQMFETTC 180 

Query 181 RPNVVTFTTLMNGLCREGRIVEAVALLDRMMEDGLQPTQITYGTIVDGMCKKGDTVSALN 24 0 

RPNVVTFTTLMNGLCREGRIVEAVALLDRMMEDGLQPTQITYGTIVDGMCKKGDTVSALN 
Sbjct 181 RPNVVTFTTLMNGLCREGRIVEAVALLDRMMEDGLQPTQITYGTIVDGMCKKGDTVSALN 24 0 

Query 241 LLRKMEEVSHI IPNVVIYSAIIDSLCKDGRHSDAQNLFTEMQEKGIFPDLFTYNSMIVGF 30 0 

LLRKMEEVSHI IPNVVIYSAI IDSLCKDGRHSDAQNLFTEMQEKGIFPDLFTYNSMIVGF 
Sbjct 241 LLRKMEEVSHI IPNVVIYSAI IDSLCKDGRHSDAQNLFTEMQEKGIFPDLFTYNSMIVGF 30 0 

Query 301 CSS GRWS DAEQLLQEMLERKI S PDVVTYNALINAFVKEGKFFEAEELYDEMLPRG 1 1 PNT 360 

CSSGRWSDAEQLLQEMLERKISPDVVTYNALINAFVKEGKFFEAEELYDEMLPRGI IPNT 
Sbjct 301 CSS GRWS DAEQLLQEMLERKI S PDVVTYNALINAFVKEGKFFEAEELYDEMLPRG 1 1 PNT 360 

Query 361 ITYSSMIDGFCKQNRLDAAEHMFYLMATKGCSPNLITFNTLIDGYCGAKRIDDGMELLHE 420 

ITYSSMIDGFCKQNRLDAAEHMFYLMATKGCSPNLITFNTLIDGYCGAKRIDDGMELLHE 
Sbjct 361 ITYSSMIDGFCKQNRLDAAEHMFYLMATKGCSPNLITFNTLIDGYCGAKRIDDGMELLHE 420 

Query 421 MTETGLVADTTTYNTLIHGFYLVGDLNAALDLLQEMISSGLCPDIVTCDTLLDGLCDNGK 480 

MTETGLVADTTTYNTLIHGFYLVGDLNAALDLLQEMISSGLCPDIVTCDTLLDGLCDNGK 
Sbjct 421 MTETGLVADTTTYNTLIHGFYLVGDLNAALDLLQEMISSGLCPDIVTCDTLLDGLCDNGK 480 

Query 481 LKDALEMFKVMQKSKKDLDASHPFNGVEPDVQTYNILISGLINEGKFLEAEELYEEMPHR 54 0 

LKDALEMFKVMQKSKKDLDASHPFNGVEPDVQTYNILISGLINEGKFLEAEELYEEMPHR 
Sbjct 481 LKDALEMFKVMQKSKKDLDASHPFNGVEPDVQTYNILISGLINEGKFLEAEELYEEMPHR 54 0 

Query 541 GIVPDTITYSSMIDGLCKQSRLDEATQMFDSMGSKSFSPNVVTFTTLINGYCKAGRVDDG 600 

GIVPDTITYSSMIDGLCKQSRLDEATQMFDSMGSKSFSPNVVTFTTLINGYCKAGRVDDG 
Sbjct 541 GIVPDTITYSSMIDGLCKQSRLDEATQMFDSMGSKSFSPNVVTFTTLINGYCKAGRVDDG 600 

Query 601 LELFCEMGRRGIVANAITYITLICGFRKVGNINGALDIFQEMISSGVYPDTITIRNMLTG 660 

LELFCEMGRRGIVANAITYITLICGFRKVGNINGALDIFQEMISSGVYPDTITIRNMLTG 
Sbjct 601 LELFCEMGRRGIVANAITYITLICGFRKVGNINGALDIFQEMISSGVYPDTITIRNMLTG 660 
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Group 2 

Query 661 LWSKEELKRAVAMLEKLQMSMDLSFGG 687 

LWSKEELKRAVAMLEKLQMSMDLSFGG 
Sbjct 661 LWSKEELKRAVAMLEKLQMSMDLSFGG 687 
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